. _ SIS 2-ae v 1 .5.
i\ ‘ vv' £ ‘\‘ﬁ, :
R 5 Benedito Rodrigues da Silva Neto
N fv/ -
R (Organizador)

Inventario de
Recursos Genéticos

.____

Atena

Editora
Ano 2019




Benedito Rodrigues da Silva Neto
(Organizador)

Inventario de Recursos Genéticos

Atena Editora
2019



2019 by Atena Editora
Copyright © Atena Editora
Copyright do Texto © 2019 Os Autores
Copyright da Edicao © 2019 Atena Editora
Editora Executiva: Prof? Dr? Antonella Carvalho de Oliveira
Diagramacao: Natalia Sandrini
Edicao de Arte: Lorena Prestes
Revisao: Os Autores

0 contelido dos artigos e seus dados em sua forma, correcao e confiabilidade sdo de responsabilidade
exclusiva dos autores. Permitido o download da obra e o compartilhamento desde que sejam atribuidos
créditos aos autores, mas sem a possibilidade de altera-la de nenhuma forma ou utilizad-la para fins
comerciais.

Conselho Editorial

Ciéncias Humanas e Sociais Aplicadas

Prof. Dr. Alvaro Augusto de Borba Barreto - Universidade Federal de Pelotas

Prof. Dr. Antonio Carlos Frasson - Universidade Tecnolégica Federal do Parana

Prof. Dr. Antonio Isidro-Filho - Universidade de Brasilia

Prof. Dr. Constantino Ribeiro de Oliveira Junior - Universidade Estadual de Ponta Grossa
Prof? Dr? Cristina Gaio - Universidade de Lisboa

Prof. Dr. Deyvison de Lima Oliveira - Universidade Federal de Rondonia

Prof. Dr. Gilmei Fleck - Universidade Estadual do Oeste do Parana

Prof? Dr? Ivone Goulart Lopes - Istituto Internazionele delle Figlie de Maria Ausiliatrice
Prof. Dr. Julio Candido de Meirelles Junior — Universidade Federal Fluminense

Prof? Dr? Lina Maria Goncalves - Universidade Federal do Tocantins

Prof® Dr® Natiéli Piovesan - Instituto Federal do Rio Grande do Norte

Prof? Dr? Paola Andressa Scortegagna - Universidade Estadual de Ponta Grossa

Prof. Dr. Urandi Jodo Rodrigues Junior - Universidade Federal do Oeste do Para

Prof? Dr? Vanessa Bordin Viera - Universidade Federal de Campina Grande

Prof. Dr. Willian Douglas Guilherme - Universidade Federal do Tocantins

Ciéncias Agrarias e Multidisciplinar

Prof. Dr. Alan Mario Zuffo - Universidade Federal de Mato Grosso do Sul

Prof. Dr. Alexandre Igor Azevedo Pereira - Instituto Federal Goiano

Prof? Dr? Daiane Garabeli Trojan - Universidade Norte do Parana

Prof. Dr. Darllan Collins da Cunha e Silva - Universidade Estadual Paulista

Prof. Dr. Fabio Steiner - Universidade Estadual de Mato Grosso do Sul

Prof? Dr@ Girlene Santos de Souza - Universidade Federal do Reconcavo da Bahia
Prof. Dr. Jorge Gonzalez Aguilera - Universidade Federal de Mato Grosso do Sul
Prof. Dr. Ronilson Freitas de Souza - Universidade do Estado do Para

Prof. Dr. Valdemar Antonio Paffaro Junior — Universidade Federal de Alfenas

Ciéncias Biol6gicas e da Salde

Prof. Dr. Benedito Rodrigues da Silva Neto - Universidade Federal de Goias

Prof.? Dr.? Elane Schwinden Prudéncio - Universidade Federal de Santa Catarina

Prof. Dr. Gianfabio Pimentel Franco - Universidade Federal de Santa Maria

Prof. Dr. José Max Barbosa de Oliveira Junior - Universidade Federal do Oeste do Para

| Atena

Editora
Ano 2019




Prof® Dr® Natiéli Piovesan - Instituto Federal do Rio Grande do Norte

Prof? Dr? Raissa Rachel Salustriano da Silva Matos - Universidade Federal do Maranhao
Prof? Dr® Vanessa Lima Goncalves - Universidade Estadual de Ponta Grossa

Prof? Dr® Vanessa Bordin Viera - Universidade Federal de Campina Grande

Ciéncias Exatas e da Terra e Engenharias

Prof. Dr. Adélio Alcino Sampaio Castro Machado - Universidade do Porto
Prof. Dr. Eloi Rufato Junior - Universidade Tecnolégica Federal do Parana
Prof. Dr. Fabricio Menezes Ramos - Instituto Federal do Para

Prof® Dr* Natiéli Piovesan - Instituto Federal do Rio Grande do Norte
Prof. Dr. Takeshy Tachizawa - Faculdade de Campo Limpo Paulista

Conselho Técnico Cientifico

Prof. Msc. Abraao Carvalho Nogueira - Universidade Federal do Espirito Santo

Prof. Dr. Adaylson Wagner Sousa de Vasconcelos - Ordem dos Advogados do Brasil/Seccional Paraiba
Prof. Msc. André Flavio Goncalves Silva - Universidade Federal do Maranhao

Prof.? Dr® Andreza Lopes - Instituto de Pesquisa e Desenvolvimento Académico

Prof. Msc. Carlos Antdnio dos Santos - Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro
Prof. Msc. Daniel da Silva Miranda - Universidade Federal do Para

Prof. Msc. Eliel Constantino da Silva - Universidade Estadual Paulista

Prof.? Msc. Jagueline Oliveira Rezende - Universidade Federal de Uberlandia

Prof. Msc. Leonardo Tullio - Universidade Estadual de Ponta Grossa

Prof.? Msc. Renata Luciane Polsaque Young Blood - UniSecal

Prof. Dr. Welleson Feitosa Gazel - Universidade Paulista

Dados Internacionais de Catalogag¢ao na Publicagao (CIP)
(eDOC BRASIL, Belo Horizonte/MG)

162 Inventario de recursos genéticos [recurso eletrénico] / Organizador
Benedito Rodrigues da Silva Neto. — Ponta Grossa, PR: Atena
Editora, 2019.

Formato: PDF

Requisitos de sistema: Adobe Acrobat Reader
Modo de acesso World Wide Web

Inclui bibliografia

ISBN 978-85-7247-486-3

DOI 10.22533/at.ed.863191807

1. Evolugdo humana. 2. Genética da populagdo humana. I. Silva
Neto, Benedito Rodrigues da.
CDD 575.1

Elaborado por Mauricio Amormino Junior — CRB6/2422

Atena Editora
Ponta Grossa - Parana - Brasil
www.atenaeditora.com.br
contato@atenaeditora.com.br

| Atena

Editora

Ano 2019



APRESENTACAO

O termo “genética” nos ultimos anos ganhou uma conotacédo cada vez mais
importante e acessivel a populagdo. Podemos dizer que a genética saiu da rotina
laboratorial e da sala de aula para adentrar as casas da populagao, seja por informacéao
ou na forma de produto. Isso porque a revolucéo tecnoldgica contribuiu grandemente
com 0 avancgo no campo da pesquisa basica e aplicada a genética, e as descobertas
propciadas por tecnologias mais apuradas possibilitaram um entendimento mais amplo
desta importante area.

A genética como sabemos possui um campo vasto de aplicabilidades que podem
colaborar e cooperar grandemente com o0s avangos cientificos e tecnoldgicos. O
acelerado mundo das descobertas cientificas caminha a passos largos e rapidos no
sentido de transformar a pesquisa basica em aplicada, portanto é relevante destacar que
investimentos e esfor¢cos nessa area contribuem grandemente com o desenvolvimento
de uma nagao.

O livro “Inventarios e Recursos Genéticos” aqui apresentado, aborda assuntos
relativos aos avancgos e dados cientificos publicados de cunho voltado para a utilizacéo
dos recursos genéticos disponiveis na area ambiental, microbiolégica dentre outras
diversas que cientistas tem gastado esforcos para compreender. Assim, sdo diversas
as possibilidades de aplicacbes genéticas em diversos campos, neste livro tentaremos
otimizar os conceitos dos recursos genéticos abordando plantas medicinais,
seguranca alimentar, sanidade animal, microrganismos patogénicos, identificacao
molecular, caracteriza¢cdo morfoagronémica, Banco de DNA, metabdlitos secundarios,
melhoramento genético, analise multivariada, bioinformatica, expressao de genes,
viabilidade polinica, Germoplasma, recursos genéticos, cultivares, Qualidade de
sementes; selecdo de plantas; melhoramento genético da mamoneira, simulacées
em Easypop, fluxo génico, fragmentacéao florestal, analise de diversidade genética de
Nei, Coeficientes de endogamia, demonstrando ferramentas genéticas e moleculares
usadas em diferentes estudos que estdao diretamente relacionados ao dia-a-dia da
populacéo.

Desejamos que este material possa somar de maneira significativa aos
novos conceitos aplicados a genética Parabenizamos cada autor pela teoria bem
fundamentada aliada a resultados promissores, e principalmente a Atena Editora
por permitir que o conhecimento seja difundido e disponibilizado para que as novas
geracgdes se interessem cada vez mais pelo ensino e pesquisa em genética.

Benedito Rodrigues da Silva Neto
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CAPITULO 12

DOF: FATOR DE TRANSCRICAO IMPORTANTE EM
PLANTAS DE INTERESSE AGRONOMICO

Tiago Benedito dos Santos
Universidade do Oeste Paulista (UNOESTE),

Departamento de Agronomia e Pés-graduacao em
Agronomia, Presidente Prudente, Sdo Paulo.

Silvia Graciele Hulse de Souza
Universidade Paranaense (UNIPAR),
Departamento de Engenharia Agronémica e
Pés-graduacao em Biotecnologia Aplicada a
Agricultura, Umuarama, Parana.

RESUMO: Brevemente neste capitulo iremos
abordar e relatar os aspectos gerais sobre as
multiplas funcées desempenhadas pelo fator
de transcricdo do Dof. A exploragcdo dessas
informacdes pode auxiliar novos estudos na
caracterizagcdo funcional de genes Dof em
culturas de grande importancia no agronegécio.
PALAVRAS-CHAVE: Dof (DNA-binding with
One Zinc Finger), Bioinformatica, Expresséo de
genes, estresse bidtico e abidtico.

DOF: TRANSCRIPTION FACTOR
IMPORTANT IN PLANTS OF AGRONOMIC
INTEREST

ABSTRACT: Briefly in this chapter we will
discuss and report the general aspects about
the multiple functions performed by the Dof
transcription factor. The exploration of this

Inventario de Recursos Genéticos

information may support new studies on the
functional characterization of Dof genes in crops
of great importance in agribusiness.
KEYWORDS: Dof (DNA-binding with One Zinc
Finger), Bioinformatics, Gene expression, biotic
and abiotic stress.

11 INTRODUCAO

Em suma, os fatores de transcricdo (FTs)
correspondem a uma classe de proteinas, que
controlam e regulam muitos dos processos
biol6gicos. Inumeros fatores de transcricdo
foram identificados em monocotiledéneas e
dicotiledbneas. Alguns FTs sdo especificos
para as plantas, como por exemplo a familia de
FT Dof. A familia Dof (do inglés, DNA-binding
with One Finger) compreende um grupo de
FT especificos de plantas que desempenham
papéis importantes em seu crescimento e
desenvolvimento. Nos ultimos anos o foco
de muitos estudos estd direcionado na
identificacéo e catalogacéo de novos genes por
meio das tecnologias de sequenciamento de
nova geracao (NGS do inglés, Next-Generation
Sequencing). Incontaveis estudos revelam
uma imensa oportunidade de analisar os mais
distintos genomas de plantas. Nao obstante,
também através da utilizacdo de inumeras

ferramentas in silico publicamente disponiveis
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tém auxiliando os estudos relacionados com a estrutura génica e funcionais dos FTs
Dof. A diversidade do numero de numero de genes da familia de FT Dof, juntamente
com as analises de in silico, investigacao de sua estrutura, organizagéao cromossomica,
relacbes evolutivas e perfis de expressdo em diferentes tecidos é revisada a luz de
sua importancia na biotecnologia de plantas para a melhoria das culturas. Até o
presente momento, a maior parte das pesquisas sobre as fungdes dos genes Dof
foram direcionadas em plantas modelo como Arabidopsis thaliana, sendo limitado
os estudos em plantas de interesse agrondmico. Neste capitulo, conduziremos uma
discussao sobre as principais caracteristicas da familia dos fatores de transcricéo Dof.

2| ESTRUTURA MOLECULAR DAS PROTEINAS DA FAMILIA DOF

Estruturalmente, um tipico FT de plantas é composto por dominio de ligagéo
ao DNA, sitio de oligomerizagcédo, dominio de regulacéo da transcricdo e um sinal de
localizacdo nuclear, respectivamente. Alguns FTs sdo especificos para as plantas,
e agrupados em familias de acordo com seu dominio de ligacdo ao DNA, como as
proteinas de dominio Dof. Dof & considerada uma classe particular de dominio de
ligacdo ao DNA do tipo dedo de zinco, os quais podem atuar como ativadores da
transcricdo génica, além de estarem envolvidos em diversos processos biologicos
(Yanagisawa, 2004; Wei et al., 2010; Noguero et al., 2013; Gupta et al., 2015). FTs
Dof sédo proteinas que apresentam um tamanho de aproximadamente de 200 a 400
residuos de aminoéacidos (revisado por Yanagisawa, 2016). Os Dofs estdao presentes
e sdo amplamente conservados em todo reino vegetal, representando uma classe
unica de FT por possuirem atividades de ligac&o bifuncionais (Gupta et al., 2015). De
acordo com a figura 1, o dominio especifico do Dof esta localizado proximo da regiao
N-terminal da proteina.
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Figura 1. Representacao do dominio Dof de ligacdo ao DNA. A estrutura Dof é formada a partir
de quatro residuos de cisteina (CX,CX,,CX,C) que se ligam, posteriormente a um atomo de
zinco (Zn?*) formando uma estrutura semelhante a um dedo de zinco (Dof). Figura revisada de
Gupta et al. (2015) e adaptada de Garcia et al. (2018).

O dominio conservado esta localizado em uma regido altamente conservada




de 52 aminoacidos que contém em sua cadeia a sequéncia CX,CX, CX,C (onde
X corresponde a qualquer aminoacido), a qual se liga a uma molécula de zinco
(Zn?*) caracterizando uma configuracdo dedo de zinco (Figura 2; Umemura et al.,
2004; Yanagisawa, 2004; Rueda-Romero et al., 2012). Com efeito, esse dominio
reconhece motivos regulatérios cis contendo a sequéncia consenso 5’-(A/T)AAAG-3’
(dominios mais frequente e repetido) nos promotores de genes (Umemura et al., 2004;
Yanagisawa, 2004). Um fato importante que deve ser relatado é que em abdbora, a
sequéncia consenso de ligacdo ao DNA foi descrita como 5-AAGTA-3’ (Kisu et al.,
1998; Umemura et al., 2004; Yanagisawa & Schmidt, 1999). As regides fora do dominio
Dof ndo possuem funcao de ligacdo ao DNA. A regiao do N-terminal do dominio Dof &
altamente conservada, entretanto a regido C-terminal (n&o — Dof) apresenta variacoes
entre as diferentes proteinas. Contudo, estas regides de dominio C-terminal instavel
podem atuar como um ativador transcricional ou repressor no controle da expresséo
de muitos genes estruturais, e executar diferentes funcdes regulatérias (Corrales et
al., 2014; Ma et al., 2015; Gupta et al., 2015).

Dominio Zinc-finger

Populus trichocarpa- - -P@- - -
Citrus sinensis- - - PQ
Jatropha curcas {QP PQ¢

Arabidopsis thaliana- - - - - -
Prunus persica- - - - - - ll

Coffea canephora-
Hordeum vulgere- -- -l
Malus domestica- - - -
Setaria italica- - - -
Zeamays - -
Solanum tuberosum - -
Triticum aestivum -
Phaseolus wlgaris IlPM
Musa acuminata

I\J'lanihotesculenta- . KCPRCBSTNTKECH
Solanum lycopersicum B PCPRCNSEBTEECH
Brassica napus |§ |

Chlamydomonas reinhardtii [P
Eleusine coracana

Ks
100

Figura 2. Alinhamento multiplo de sequéncias de aminoacidos demonstrando o dominio de
ligacdo ao DNA dos fatores de transcricao Dof de diferentes organismos. Os motivos contendo
quatros residuos de cisteina (CX,CX,,CX,C) associadas com a estrutura de dedo de zinco,
estdo indicados na seta em cinza.

Geralmente ao dominio Dof, também é agregado um outro dominio que apresenta
em sua estrutura um sinal de localiza¢ao nuclear (NLS, do inglés, Nuclear Localization
Signal) bipartido altamente conservado entre as diferentes proteinas Dof (Yanagisawa,
2016). O NLS possui um espacamento de 17 residuos de aminoacidos entre as regides
que constituem as sequéncias de localizagéo, direcionando as proteinas Dof para o
nucleo da célula (Figura 3). NLS é caracterizado por estar evolvido na ativacao ou
repressao transcricional (Krebs et al., 2010).
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Figura 3. Esquema do ZmDof 1 como um exemplo da estrutura do dominio da proteina Dof.
O dominio Dof, um sinal de localizag&o nuclear (NLS) e o dominio de ativacao transcricional
sao indicados em vermelho, amarelo e verde, respectivamente. Um trecho de serina é indicado
em azul. Os residuos de cisteina para coordenacéo putativa do zinco sao mostrados em letras
vermelhas na sequéncia de aminoacidos do dominio Dof. As sequéncias de consenso do NLS
bipartido (regides basicas B1 e B2 em letras vermelhas) sao baseadas em Krebs et al. (2010).
(Figura adaptada de Yanagisawa, 2002 e Le Hir & Bellini, 2013).

Ha relatos na literatura sugerindo que o dominio Dof também pode interagir com
outros membros de familias TFs, tais como: WRKY, MYB e bZIP (Vicente Carbajosa et
al., 1997; Diaz et al., 2005; Zou et al., 2008; Wei et al., 2010). Em A. thaliana (OBP1) foi
a primeira interacdo proteina-proteina a ser descrita contendo dominio Dof. Também
é relatado a interagcédo com os FTs bZIP de Arabidopsis (OBF4 e OBF5), onde essa
interacao é mediada pelo dominio Dof da OBP1 (Zhang et al., 1995).

E importante informarmos que de acordo com a similaridade apresentada entre
as sequéncias Dof, elas podem ser organizadas em quatro grupos ou subfamilias (A,
B, C e D), e os grupos B, C e D podem ser subdivididos em subgrupos (Lijavetzky et
al., 2003; Ma et al., 2015; Feng et al., 2016; Wen et al., 2016). Modelo de classificacéo
mais requerido entre os pesquisadores. Por exemplo, em Arabidopsis e O. sativacom
base nas analises filogenéticas as sequéncias dos genes ortélogos foram previamente
divididas em quatro subfamilias e 10 grupos denominados A, B1, B2, C1, C2.1, C2.2,
C3, D1, D2 e D3 (Lijavetzky et al., 2003). Neste estudo ficou evidenciado a perda
de genes e possiveis eventos de duplicacdo. Em C. canephora as proteinas Dof
foram agrupadas em quatro grupos principais (A, B, C e D) e oito subgrupos: B1,
B2, C1, C2.1, C2.2, C3, D1 e D2 (Garcia et al., 2018). Sabe-se que a analise das
sequéncias de um determinado gene, bem como o estudo das relagbes filogenéticas
sao importantes para poder compreender a histéria evolutiva. Relatos indicam que
FT Dof estao associados a evolucéo das plantas (Taylor & Raes, 2004; Shigyo et al.,
2007). Contudo, como existe diferencas no niumero de proteinas entre as espécies de
plantas, consequentemente também ha variagbes na classificacdo entre os grupos
e subgrupos Dof. Ao compararmos estudos de algas com as plantas superiores,
observamos claramente uma enorme expansao dos membros do FT Dof no processo
de evolugcdo. Estas sdo algumas hipdteses e indicativos que TFs Dof em plantas
podem ter passado por diferentes eventos de duplicacdo, desencadeando diversas
funcbes nas plantas.

Nos ultimos anos por meio das NGS, o conhecimento sobre o dominio e as
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sequéncias Dof aumentaram significativamente, sugerindo o seu envolvimento em
muitas redes regulatorias. A familia dos FTs Dof estdo envolvidos em diversas fungdes
importantes (Noguero et al., 2013), tais como: ciclo cicardiano (Yang et al., 2010),
assimilacao de carbono e nitrogénio ( Santos et al., 2012), dorméncia (Ravindran et
al. 2017), germinacao (Rueda-Romero et al., 2012), regulacédo do desenvolvimento de
estdbmatos (Negi et al., 2013), desenvolvimento do sistema vascular (Le Hir & Bellini,
2013), florescimento e desenvolvimento de sementes (Da Silva et al., 2016), estresses
abidticos (Corrales et al., 2014; Zhang et al., 2017), biéticos (Kang et al., 2016).

3 | PERFIL TRANSCRICIONAL DE GENES DOF SOB CONDICOES DE ESTRESSE
BIOTICO E ABIOTICOS

Estresses bidticos e abibticos, sdo eventos que reduzem significativamente a
produtividade e o desenvolvimento das plantas, consequentemente, causando grandes
perdas econOmicas para os paises, além de ser considerado uma das principais forgas
seletivas durante a evolucéo vegetal. A despeito disso, durante o processo evolutivo,
as plantas foram capazes de desenvolver mecanismos moleculares, bioquimicos e
fisiologicos sofisticados para ajustar o crescimento de acordo com a disponibilidade
de recursos e com as condigdes ambientais. Neste topico iremos discutir os principais
estudos de membros da familia do gene Dof envolvidos em condi¢cdes de estresses
bi6ticos e abibticos. Alguns estudos, suplementarmente sugerem que as proteinas Dof
sao sinalizadoras em respostas a estimulos bidticos/abi6ticos (Corrales et al., 2014;
Ma et al., 2015; Sasaki et al., 2015).

Afamilia do gene Doffoi amplamente estudada em diversas organismos, incluindo
alga unicelular Chlamydomonas reinhardtiie o musgo Physcomitrella patens (Moreno-
Risueno et al., 2007). Originalmente os genes Dof provém de um ancestral comum,
mantendo-se como cdpia Unica na alga unicelular C. reinhardtii, e consequentemente
foi expandido para outros grupos taxonémicos, aumentando o numero de copias por
meio de eventos de duplicagdo (Moreno-Risueno et al., 2007; Gupta et al., 2015).
Cronologicamente, o primeiro gene Dof relatado na literatura (ZmDof1) foi isolado e
caracterizado a partir do milho (Z. mays L.), o qual demonstrou estar envolvido na
regulacao da expresséo pela luz (Yanagisawa & Sheen, 1998). Nas monocotileddneas
e dicotiledéneas, o numero de genes Dof sdo muito variaveis entre as espécies (Tabela

1).
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Espécies

Grupo taxonémico Numero de genes

Referéncias

Chlamydomonas reinhardtii Alga 1 Moreno-Risueno et al. (2007)
Physcomitrella patens Musco 9 Moreno-Risueno et al. (2007)
Selaginella moellendorfii Samabaia 8 Moreno-Risueno et al. (2007)
Pinus taeda Gimnosperma 8 Moreno-Risueno et al. (2007)
Arabidopsis thaliana Angiosperma 36 Lijavetzky et al. (2003)
Oryza sativa Angiosperma 30 Lijavetzky et al. (2003)
Hordeum vulgare Angiosperma 24 Moreno-Risueno et al. (2007)
Populus trichocarpa Angiosperma 41 Yang et al. (2006)
Triticum aestivum Angiosperma 31 Shaw et al. (2009)
Sorghum bicolor Angiosperma 28 Kushwaha et al. (2011)
Zea mays Angiosperma 54 Jiang et al. (2012)
Brachypodium distactylon Angiosperma 27 Hernando-Amado et al. (2012)
Solanum lycopersicum Angiosperma 34 Caietal. (2013)
Ricinus communis L. Angiosperma 21 Jinetal. (2014)
Saccharum officinarum Angiosperma 25 Gupta et al. (2014)
Cajanus cajan (L) Millsp. Angiosperma 38 Malviya et al. (2015)
Medicago truncatula Angiosperma 42 Shuetal. (2015)
Hevea brasiliensis Muell. Arg. Angiosperma 51 Zouetal. (2015)
Solanum tuberosum Angiosperma 35 Venkatesh; Park (2015)
Brassica rapa Angiosperma 76 Ma et al. (2016)
Setaria italica Angiosperma 35 Zhang et al. (2017)
Capsicum annuum L. Angiosperma 33 Wu et al. (2016)

Vitis vinifera Angiosperma 25 da Silva et al. (2016)
Cucumis sativus Angiosperma 36 Wen et al. (2016)
Musa acuminata Angiosperma 75 Dong et al. (2016)

Chrysanthemum morifolium Angiosperma 20 Song et al. (2016)
Phyllostachys heterocycla var. pubescens Angiosperma 26 Wang et al. (2016)
Daucus carota subsp. Sativus Angiosperma 46 Huang et al. (2016)
Prunus persica Angiosperma 25 Chenetal. (2017)
Phaseolus vulgaris L. Angiosperma 36 lto et al. (2017)
Malus domestica Angiosperma 60 Zhang et al. (2017)
Boehmeria nivea L. Gaud Angiosperma 19 Xuetal. (2018)
Phyllostachys edulis Angiosperma 26 Cheng et al. (2018)
Solanum melongena L. Angiosperma 29 Wei et al. (2018)
Coffea canephora Angiosperma 24 Garcia et al. (2018)
Jatropha curcas L. Angiosperma 24 Wang et al. (2018)
Ananas comosus Angiosperma 26 Azam et al. (2018)
Gossypium hirsutum Angiosperma 114 Lietal. (2018)
Eleusine coracana Angiosperma 32 Gupta et al. (2018)
Ananas comosus L. Angiosperma 25 Hong et al. (2019)
Manihot esculenta Angiosperma 45 Zouetal. (2019)
Citrus sinensis L. Osbeck Angiosperma 24 Guaberto et al. (2019)

Tabela 1. Lista de diferentes espécies que apresentam membros genes Dof.

Até o presente momento, na literatura, sdo poucos os estudos que fornecem
informacdes do envolvimento da familia Dof em respostas ao estresse bidtico. Por
exemplo, muitos membros da familia Solanaceae séo expostas a varias doencas,
tais como: virus do mosaico do tabaco (TMV), Collectricum spp, Phytophthora
capsici, dentre outros patdégenos. Em Capsicum annuum ‘CM334’ os CaDofs foram
diferencialmente regulados, sugerindo que esses genes podem desempenhar um
papel crucial na defesa contra estresses bidticos (Kang et al., 2016). Wen et al. (2016)
dos 36 genes CsDof identificados em C. sativus, 22 responderam a inoculagcéo do
patbgeno Pseudoperonospora cubensis. Ressaltando que neste estudo, CsDof10,
CsDof12, CsDof19 e CsDof31 foram 0s genes que apresentaram maior expressao no
primeiro dia apds a inoculagédo com o patdégeno, enquanto que a expressao de outros
genes (CsDof02, CsDof04, CsDof18, CsDof25, CsDof28, CsDof35 e CsDof36) foram
diferencialmente expressos ap6s o segundo dia de inoculacéo.

Neste interim, Chen & Cao (2014), através de uma ampla anéalise comparativa
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da familia do FT Dof com Z. mays, estes autores observaram que entre os 46 genes
identificados, trés (ZmDof16, ZmDof22 e ZmDof36), foram fortemente induzidos sob
condicoes de estresse abidtico. Em P. edulis, 12 genes PheDof (PheDof4, 6, 10, 12,
13, 15, 16, 17, 23, 24, 25 e 26) foram selecionados para analise de expressao em
condicbes de salinidade, seca e frio. Os genes PheDof6, 10, 15 e 16, foram mais
expressos em estresse salino, e PheDof6 e 10, foram regulados positivamente pelo
tratamento a frio. No tratamento da seca, os genes (PheDof6, 15 e 25) apresentaram
maior acumulo de transcritos. Cheng et al. (2018), ao copilarem esses dados, propde
gue os genes PheDof em bambu sao responsivos aos estresses abibdticos. Em Malus
domestica, uma planta economicamente importante, Zhang et al. (2017), identificaram
60 MdDof. Com efeito, a maioria dos membros da familia MdDof foram caracterizados
em desempenharem papéis importantes na tolerancia das plantas ao estresse
abidtico. Em Arabidopsis, Corrales et al. (2017) identificaram um grupo de genes Dof
conhecidos como CDFs cuja expressao foi descrita como responsivo a diferentes
estresses abibdticos. Neste estudo, CDF3 controla a expressédo de um determinado
grupo de genes envolvidos em respostas a temperaturas extremas, seca e estresse
osmotico, incluindo alguns reguladores de estresse abi6ticos centrais como, CBFs,
DREB2A e ZAT12.

A analise da expressao génica dos genes GhDofA5.7, GhDofA7.4, GhDofA8.2,
GhDof11.1, GhDofD7.2 e GhDofD11.3 em G. hirsutum L. demonstraram ser
significativamente responsivos ao estresse pelo frio, enquanto que GhDofD9.6 foi
responsivo ao estresse salino (Li et al., 2018).

Como relatado acima, os genes Dof sao caracterizados como importantes
moduladores no mecanismo de respostas aos estresses bidticos e abidticos em plantas
(Ma et al., 2015; Cheng et al., 2018; Yang et al., 2018). Com base nessas informacdes,
h& uma necessidade de entender melhor a dindmica evolutiva de redes regulatérias
formado pelo dominio Dof e identificar e triar novos genes candidatos Dof associados
a essas condi¢des adversas, principalmente em plantas de interesse agronémico.

4 | PERSPECTIVAS

Os fatores de transcricdo Dof estdo associados a varios processos bioldgicos
exclusivos em plantas. Nos ultimos anos, a nossa compreensao sobre 0 mecanismo
regulatério dos Dofs e seu papel durante o crescimento, desenvolvimento e respostas
frente aos diferentes estresses em plantas modelo foi bastante estudado por diferentes
abordagens genéticas. No entanto, ainda existem muitas lacunas a serem elucidadas
e ndo temos uma compreensao profunda dos processos regulatorios desses fatores
de transcricéo. Por exemplo, ainda nao esta claro como os repressores Dofs regulam
a repressao de genes? Como outros fatores de transcricéo e proteinas sinalizadoras
interagem com as proteinas Dofs e regula os diversos processos bioldgicos? Quais séo
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0S genes e como sao regulados pelos fatores de transcricdo Dof? Essas sdo algumas
das principais questoes a serem abordadas. Embora, muitos genes candidatos que sao
regulados pelos Dofs foram identificados experimentalmente e por meio de anélises de
bioinformatica nos ultimos anos, sera interessante entender a fungao desses genes e
0 mecanismo regulador de algumas proteinas importantes dos FTs. O grande desafio
sera integrar o conhecimento sobre a regulacédo dos Dofs em diferentes processos
de desenvolvimento das plantas e entender como esses processos funcionam nas
diferentes espécies de vegetais. Por fim, como alguns fatores de transcricdo de Dof
tém o potencial de aumentar o rendimento ou a producao de metabdlitos em plantas,
tal entendimento pode ser particularmente importante para o desenvolvimento de
novas aplicacdes no melhoramento de plantas.

REFERENCIAS

AZAM, S. M.; LIU, Y.; RAHMAN, Z. U.; ALI, H.; YAN, C.; WANG, L.; PRIYADARSHANI, S.V.G.N.; HU,
B.; HUANG, X.; XIONG, J.; QIN, Y. Identification, Characterization and Expression Profiles of Dof
Transcription Factors in Pineapple (Ananas comosus L.). Tropical Plant Biology, p. 1-16, 2018.

CAl X.; ZHANG, Y.; ZHANG, C.; ZHANG, T.; HU, T.; YE, J.; ZHANG, J.; WANG, T.; LI, H.; YE,
Z. Genome-wide analysis of plant-specific Dof transcription factor family in tomato. Journal of
Integrative Plant Biology, v.55, n.6, p. 552-566, 2013.

CHEN, M.; LIU, X.; HUAN, L.; SUN, M.; LIU, L.; CHEN, X.; GAO, D.; LI, L. Genome-wide analysis
of Dof family genes and their expression during bud dormancy in peach (Prunus persica). Scientia
Horticulturae, v.214, p. 18-26, 2017.

CORRALES, A.R.; NEBAUER, S.G.; CARRILLO, L.; FERNANDEZ-NOHALES, P.; MARQUES, J.;
RENAU-MORATA, B.; GRANELL, A.; POLLMANN, S.; VICENTE-CARBAJOSA, J.; MOLINA, R.V;
MEDINA, J. Characterization of tomato Cycling Dof Factors reveals conserved and new functions in
the control of flowering time and abiotic stress responses. Journal of Experimental Botany, v. 65, p.
995-1012, 2014.

CORRALES, A.R.; CARRILLO, L.; LASIERRA, P.; NEBAUER, S. G.; DOMINGUEZ-FIGUEROA, J.;
RENAU-MORATA, B.; POLLMANN, S.; GRANELL, A.; MOLINA, R. V.; VICENTE-CARBAJOSA, J.;
MEDINA, J. Multifaceted role of cycling Dof Factor 3 (CDF3) in the regulation of flowering time and
abiotic stress responses in Arabidopsis. Plant Cell Environment, v.40, p.748-764, 2017.

CHEN, Y.; CAO, J. Comparative analysis of Dof transcription factor family in maize. Plant Molecular
Biology Reports, 33, 1245-1258, 2014.

CHENG, Z.; HOU, D.; LIU, J.; LI, X.; XIE, L.; MA, Y.; GAO, J. Characterization of moso bamboo
(Phyllostachys edulis) Dof factors in floral development and abiotic stress responses. Genome, v.61,
p. 151-156, 2018.

Da SILVA, D.C.; FALAVIGNA, V.S.; FASOLI, M.; BUFFON, V.; PORTO, D.D.; PAPPAS JR, G.J.;
PEZZOTTI, M.; PASQUALI, G.; REVERS, L.F. Transcriptome Analyses of the Dof-Like Gene Family in
Grapevine Reveal Its Involvement in Berry, Flower and Seed Development. Horticulture Research,
v.3, n.16042, 2016.

DIAZ, I.; MARTINEZ, M.; ISABEL-LAMONEDA, I.; RUBIO-SOMOZA, |.; CARBONERO, P. The Dof
protein, SAD, interacts with GAMYB in plant nuclei and activates transcription of endosperm-specific
genes during barley seed development. Plant Journal, v. 42, p.652—662, 2005.

Inventario de Recursos Genéticos Capitulo 12




FENG, B.H.; HAN, Y.C.; XIAQ, Y.Y.; KUANG, J.F.; FAN, Z.Q.; CHEN, J.Y,, et al. The banana fruit Dof
transcription factor MaDof23 acts as a repressor and interacts with MaERF9 in regulating ripening-
related genes. Journal of Experimental Botany, v. 67, p. 2263—-2275, 2016.

GARCIA, V.; RIBAS, A.F.; VIEIRA, L.G.E.; DOS SANTOS T.B. In silico analysis of the Dof transcription
factor family in Coffea canephora. Colloquium Agrariae, v.14, n.4, p.99-111, 2018.

GUPTA, S.; MALVIYA, N.; KUSHWAHA, H.; NASIM, J.; BISHT, N. C.; SINGH, V. K.; YADAYV, D.
Insights into structural and functional diversity of Dof (DNA binding with one finger) transcription factor.
Planta, v. 241, n. 3, p. 549-562, 2015.

HUANG, W.; HUANG, Y.; LI, M.Y.; WANG, F.; XU, Z.S.; XIONG, A.S. Dof transcription factors in carrot:
genome-wide analysis and their response to abiotic stress. Biotechnology Letters, v. 38, p. 145-155,
2016.

HOU, Y.; WU, A. L.; HE, Y. Y.; LI, F. D.; WEI, C. L. Genome-wide characterization of the basic leucine
zipper transcription factors in Camellia sinensis. Tree Genetics & Genomes, v. 14, p. 27, 2018.

ITO, T.M.; TREVIZAN, C.B.; DOS SANTOS, T.B.; DE SOUZA, S.G.H. Genome-Wide Identification
and Characterization of the Dof Transcription Factor Gene Family in Phaseolus vulgaris L. American
Journal of Plant Sciences, v. 8, p. 3233-3257, 2017.

JIN, Z.; CHANDRASEKARAN, U.; LIU, A. Genome-wide analysis of the Dof transcription factors in
castor bean (Ricinus communis L.). Genes Genomics, v .36, p. 527-537, 2014.

KANG, W.H.; KIM, S.; LEE, H.A.; CHOI, D.; YEOM, S.l. Genome-wide Analysis of Dof Transcription
Factors Reveals Functional Characteristics during Development and Response to Biotic Stresses in
Pepper. Scientific Reports, v. 6, n. 33332, 2016.

KISU, Y.; ONO, T.; SHIMOFURUTANI, N.; SUZUKI, M.; ESAKA, M. Characterization and expression
of a new class of zinc finger protein that binds to silencer region of ascorbate oxidase gene. Plant Cell
Physiology, v. 39, p. 1054—-1064, 1998.

KREBS, J.; MUELLER-ROEBER, B.; RUZICIC, S. A novel bipartite nuclear localization signal with an
atypically long linker in Dof transcription factors. Journal of Plant Physiology, v.167, n.7, p.583-586,
2010.

KUSHWAHA, H.; GUPTA, S.; SINGH, V.K.; RASTOGI, S.; YADAV, D. Genome wide identification of
Dof transcription factor gene family in sorghum and its comparative phylogenetic analysis with rice and
Arabidopsis. Molecular Biology Reports, v. 38, p. 5037-5053, 2011.

LE HIR, R.; BELLINI, C. The plant-specific dof transcription factors family: new players involved in
vascular system development and functioning in Arabidopsis. Frontiers Plant Science, v.4, p.164,
2013.

LI, H.; DOU, L.; LI, W.; WANG, P.; ZHAO, Q.; XI, R.; PEI X.; LIU Y.; REN, Z. Genome-Wide
Identification and Expression Analysis of the Dof Transcription Factor Gene Family in Gossypium
hirsutum L. Agronomy, v.8, n.9, p. 186, 2018.

LIJAVETZKY, D.; CARBONERO, P.; VICENTE-CARBAJOSA, J. Genome-wide comparative
phylogenetic analysis of the rice and Arabidopsis Dof gene families. BMC Evolutionary Bioogy, v. 3,
n.17, 2003.

MA, J.; LI, M-Y.; WANG, F.; TANG, J.; XIONG, A. S. Genome-wide analysis of Dof family transcription
factors and their responses to abiotic stresses in Chinese cabbage. BMC Genomics, v. 16, p. 33,
2015.

Inventario de Recursos Genéticos Capitulo 12



MALVIYA, N.; GUPTA, S.; SINGH, V.K.; YADAV, M.K.; BISHT, N.C.; SARANGI, B.K.; YADAYV, D.
Genome wide in silico characterization of Dof gene families of pigeonpea (Cajanus cajan (L) Millsp.).
Molecular Biology Reports, v. 42, n. 2, p. 535-552, 2015.

MORENO-RISUENO, M.A_; DIAZ, I.; CARRILLO, L.; FUENTES, R.; CARBONERO, P. The HvDof19
transcription factor mediates the abscisic acid-dependent repression of hydrolase genes in germinating
barley aleurone. Plant Journal, v. 51, p.352-365, 2007.

NEGI, J.; MORIWAKI, K.; KONISHI, M.; YOKOYAMA, R.; NAKANO, T.; KUSUMI, K.; HASHIMOTO-
SUGIMOTO, M.; SCHROEDER, J.1.; NISHITANI, K.; YANAGISAWA, S.; IBA, K. A DOF transcription
factor, SCAP1, is essential for the development of functional stomata in Arabidopsis. Current Biology,
v.23, p. 479-484, 2013.

NOGUERO, M.; ATIF, R.M.; OCHATT, S.; THOMPSON, R.D. The role of the DNA-binding One
Zinc Finger (Dof) transcription factor family in plants. Plant Sci Int Journal of Experimental Plant
Biology, v.209, p. 32—45, 2013.

RAVINDRAN, P.; VERMA, V.; STAMM, P.; KUMAR, P.P. A Novel RGL2-DOF6 Complex Contributes to
Primary Seed Dormancy in Arabidopsis thaliana by Regulating a GATA Transcription Factor. Molecular
Plant, v.10, n.10, p.1307-1320, 2017.

RUEDA-ROMERO, P.; BARRERO-SICILIA, C.; GOMEZ-CADENAS, A.; CARBONERO, P.; ONATE-
SANCHEZ, L. Arabidopsis thaliana DOF6 negatively affects germination in non-after-ripened seeds
and interacts with TCP14. Journal of Experimental Botany, v.63, p.1937-1949, 2012.

SASAKI, N.; MATSUMARU, M.; ODAIRA, S.; NAKATA, A.; NAKATA, K.; NAKAYAMA, |.; et al.
Transient expression of tobacco BBF1-related Dof proteins, BBF2 and BBF3, upregulates genes
involved in virus resistance and pathogen defense. Physiology Molecular Plant Pathology, v.89,
p.70-77, 2015.

SHIGYO, M.; TABEI, N.; YONEYAMA, T.; YANAGISAWA, S. Evolutionary processes during the
formation of the plant-specific Dof transcription factor family. Plant Cell Physiology, v.48, n1, p.179—
85, 2007.

SHU, Y.J.; SONG, L.L.; ZHANG, J.; LIU, Y.; GUO, C.H. Genome-wide identification and
characterization of the Dof gene family in Medicago truncatula. Genetics and Molecular Research,
v.14, n.3, p.10645-10657, 2015.

SANTOS, L.A.; DE SOUZA, S.R.; FERNANDES, M.S. OsDof25 expression alters carbon and nitrogen
metabolism in Arabidopsis under high N-supply. Plant Biotechnology Reports, v.6, n.4, p. 327-337,
2012.

SONG, A.; GAO, T.; LI, P.; CHEN, S., WU, D.; XIN, J.; FAN, Q.; ZHAO, K.; CHEN, F. Transcriptome-
Wide Identification and Expression Profiling of the Dof Transcription Factor Gene Family in
Chrysanthemum morifolium. Frontiers in Plant Science, v.7, p. 199, 2016.

TAYLOR, J.S.; RAES, J. Duplication and divergence: the evolution of new genes and old ideas.
Annual Review of Genetics, v.38, p. 615-43, 2004.

UMEMURA, Y.; ISHIDUKA, T.; YAMAMOTO, R.; ESAKA, M. The Dof domain, a zinc finger DNA-
binding domain conserved only in higher plants, truly functions as a Cys2/Cys2 Zn finger domain.
Plant Journal, v.37, p. 741-749, 2004.

VENKATESH, J.; PARK, S.W. Genome-wide analysis and expression profiling of DNA-binding with
one zinc finger (Dof) transcription factor family in potato. Plant Physiology and Biochemistry, v.94,
p.73-85, 2015.

Inventario de Recursos Genéticos Capitulo 12




VICENTE-CARBAJOSA, J.; MOOSE, S.P.; PARSONS, R.L.; SCHMIDT, R.J. A maize zinc-finger
protein binds the prolamin box in zein gene promoters and interacts with the basic leucine zipper
transcriptional activator Opaque2.

Proceedings of the National Academy of Sciences, v.94, p. 7685-7690, 1997.

WANG, T.; YUE, J.-J.; WANG, X.-J.; XU, L.; LI, L.-B.; GU, X.-P. Genome-Wide Identification and
Characterization of the Dof Gene Family in Moso Bamboo (Phyllostachys heterocycla var. pubescens).
Genes & Genomics, v.38, n.733, 2016.

WANG, P,; LI, J.; GAO, X.; ZHANG, D.; LI, A.; LIU, C. Genome-Wide Screening and Characterization
of the Dof Gene Family in Physic Nut (Jatropha curcas L.). International Journal of Molecular
sciences, v.19, n.6, p.1598, 2018.

WEI, Q.; WANG, W.; HU, T.; HU, H.; MAO, W.; ZHU, Q.; BAO, C. Genome-wide identification and
characterization of Dof transcription factors in eggplant (Solanum melongena L.). Peerd, n. 6e4481,
2018.

WEI, P.C.; TAN, F.; GAO, X.Q.; ZHANG, X.Q.; WANG, G.Q.; XU, H.; LI, L.J.; CHEN, J.; WANG,
X.C. Overexpression of AtDof4.7, an Arabidopsis Dof family transcription factor, induces floral organ
abscission deficiency in Arabidopsis. Plant Physiology, v.153, p. 1031-1045, 2010.

WEN, C. L.; CHENG, Q.; ZHAO, L.; MAO, A.; YANG, J.; YU, S.; WENG, Y.; XU, Y. Identification
and characterisation of Dof transcription factors in the cucumber genome. Scientific Reports, v. 6,
n.23072, 2016.

WU, Y.; YANG, W.; WEI, J.; YOON, H.; AN, G. Transcription factor OsDOF 18 controls ammonium
uptake by inducing ammonium transporters in Rice Roots. Molecules and Cells, v.40, n.3, p.178-185,
2017.

WU, Z.; CHENG, J.; CUI, J.; XU, X.; LIANG, G.; LUO, X.; CHEN, X.; TANG, X.; HU, K.; QIN, C.
Genome-wide identification and expression profile of dof transcription factor gene family in pepper
(Capsicum annuum L.). Frontiers in Plant Science, v.7, n.574, 2016.

XU, X.; LI, F.;; WANG, Y.; TANG, S.; DAL, Q.; ZHU, S.; LIU, T. Identification of Dof transcription factors
in ramie (Boehmeria nivea L. Gaud) and their expression in response to different nitrogen treatments.
3 Biotechonoly, v. 8, n. 12, p. 496, 2018.

YANAGISAWA, S.; SHEEN J. Involvement of maize Dof zinc finger proteins in tissue specific and light-
regulated gene expression. The Plant Cell, v.10, n.1, p.75-89, 1998.

YANAGISAWA, S.; SCHMIDT, R.J. Diversity and similarity among recognition sequences of Dof
transcription factors. Plant Journal, v. 17, p. 209-214, 1999.

YANAGISAWA, S. Dof domain proteins: Plant-specific transcription factors associated with diverse
phenomena unique to plants. Plant Cell Physiology, v.45, p. 386—-391, 2004.

YANAGISAWA, S. Structure, Function, and Evolution of the Dof Transcription Factor Family. In: Plant
Transcription Factors. Academic Press, p. 183-197, 2016.

YANAGISAWA, S., AKIYAMA, A., KISAKA, H., UCHIMIYA, H. AND MIWA, T. Metabolic engineering
with DOF1 transcription factor in plants: improved nitrogen assimilation and growth under low-nitrogen
conditions. Proceedings of the National Academy of Sciences, v. 101, p. 7833-7838, 2004.

YANG, Q.; CHEN, Q.; ZHU, Y.; LI, T. Identification of MdDof genes in apple and analysis of their
response to biotic or abiotic stress. Functional Plant Biology, v. 45, n. 5, p. 528-541, 2018.

Inventario de Recursos Genéticos Capitulo 12




YANG. J.; YANG, M.F.; WANG, D.; CHEN, F.; SHEN, S.H. JcDof1, a Dof transcription factor gene, is
associated with the light-mediated circadian clock in Jatropha curcas. Physiology Plant, v. 139, p.
324-334, 2010.

ZHANG, B.; CHEN, W.; FOLEY, R.C.; BUTTNER, M.; SINGH, K.B. Interactions between distinct types
of DNA binding proteins enhance binding to ocs element promoter sequences. Plant Cell, v.7, p.
2241-2252, 1995.

ZHANG, L.; LIU, B.; ZHENG, G.; ZHANG, A.; LI, R. Genome-wide characterization of the SiDof gene
family in foxtail millet (Setaria italica). Biosystems, v. 151, p. 27-33, 2017.

ZHANG, Z.; YUAN, L.; LIU, X.; CHEN, X.; WANG, X. Evolution analysis of Dof transcription factor
family and their expression in response to multiple abiotic stresses in Malus domestica. Gene, v.639,
p.137-148, 2017.

Z0U, Z.; ZHU, J.L.; ZHANG, X.C. Genome-wide identification and characterization of the Dof gene
family in cassava (Manihot esculenta). Gene, v. 687, n. 1, p.298-307, 2019.

Z0U, X.; NEUMAN, D.; SHEN, Q.J. Interactions of two transcriptional repressors and two
transcriptional activators in modulating gibberellin signaling in aleurone cells. Plant Physiology, v.148,
p. 176—186, 2008.

Inventario de Recursos Genéticos Capitulo 12



SOBRE O ORGANIZADOR

BENEDITO RODRIGUES DA SILVA NETO Possui graduagdo em Ciéncias Biolégicas pela
Universidade do Estado de Mato Grosso (2005), com especializagcdo na modalidade médica
em Andlises Clinicas e Microbiologia. Em 2006 se especializou em Educag¢do no Instituto
Araguaia de Pds graduacgéo Pesquisa e Extenséo. Obteve seu Mestrado em Biologia Celular
e Molecular pelo Instituto de Ciéncias Biolégicas (2009) e o Doutorado em Medicina Tropical
e Saude Publica pelo Instituto de Patologia Tropical e Saude Publica (2013) da Universidade
Federal de Goias. P6s-Doutorado em Genética Molecular com concentragdo em Protedmica
e Bioinformatica. Também possui seu segundo Pds doutoramento pelo Programa de Pos-
Graduacéao Stricto Sensu em Ciéncias Aplicadas a Produtos para a Saude da Universidade
Estadual de Goias (2015), trabalhando com Andlise Global da Gendmica Funcional e
aperfeicoamento no Institute of Transfusion Medicine at the Hospital Universitatsklinikum
Essen, Germany. Palestrante internacional nas areas de inovagcées em saude com experiéncia
nas areas de Microbiologia, Micologia Médica, Biotecnologia aplicada a Gendbmica,
Engenharia Genética e Proteémica, Bioinformatica Funcional, Biologia Molecular, Genética de
microrganismos. E Sécio fundador da “Sociedade Brasileira de Ciéncias aplicadas a Satde”
(SBCSaude) onde exerce o cargo de Diretor Executivo, e idealizador do projeto “Congresso
Nacional Multidisciplinar da Saude” (CoNMSaude) realizado anualmente no centro-oeste do
pais. Atua como Pesquisador consultor da Fundacdo de Amparo e Pesquisa do Estado de
Goias - FAPEG. Coordenador do curso de Especializagdo em Medicina Gendémica e do curso
de Biotecnologia e Inovagdes em Saude no Instituto Nacional de Cursos. Como pesquisador,
ligado ao Instituto de Patologia Tropical e Saude Publica da Universidade Federal de Goias
(IPTSP-UFQG), o autor tem se dedicado a medicina tropical desenvolvendo estudos na area da
micologia médica com publicacées relevantes em periddicos nacionais e internacionais.

Inventario de Recursos Genéticos Sobre o organizador




INDICE REMISSIVO

A

Acido félico 148
Andlise de diversidade genética de Nei 205
Andlise Multivariada 93

Bahia 24, 53, 54, 57, 60, 63, 64, 151, 188
Banco de DNA 5, 54, 57, 63

Bioaromas 38, 39

Bioinformatica 118, 244

Cc

Camapu 47, 48, 59

Capsicum sp. 93, 94, 95, 103

Capsicum spp. 7, 8,76, 77,78, 81, 82, 93, 94, 95, 96, 98, 99, 100, 101, 102, 103, 104
Caracterizacao morfoagronémica 47

Coeficientes de endogamia 5, 205

COIl 140, 141,144,147, 155, 156, 158, 159, 160, 161, 162, 163, 164, 165
Componentes principais 201

Conservacao de RGV 167

Crassostrea 9, 155, 156, 158, 160, 162, 163, 164, 165, 166

Cultivares 5, 7, 86, 114, 196

Cultivo urbano 167

D

Dissimilaridade 104, 116

Divergéncia 23, 104, 113, 115, 143, 162, 192, 193
DNA Mitoconrial 155

Dof (DNA-binding with One Zinc Finger) 118

E

Epidemiologia 148

Espécies Negligenciadas e Subutilizadas 54
Espinha bifida 148, 149, 151

Estabilidade genética 10

Estudos genéticos 66

Expresséo de genes 118

Inventario de Recursos Genéticos indice Remissivo




F

Fenofase reprodutiva 130
Flamboyant 174, 175
Fluxo génico 205, 214, 216
Fragmentacéo florestal 205

G

Germinacéo in vitro 174,177,178

Germoplasma 5, 1, 3, 11,13, 15, 16, 61, 62, 64, 93, 106, 108, 113, 114, 116, 117, 185,
186, 187, 188, 189, 190, 192, 242

Gower 106, 107, 110, 117

H

Herbario 53, 54, 57, 61, 132
Hortalicas 61, 62, 64, 65, 167, 172
|

Identificagdo Molecular 38, 40

L

Leveduras ndo-Saccharomyces 38

M

Malus spp. 107, 115

Maranhédo 9, 75, 76, 78, 80, 82, 93, 94, 95, 103, 131, 138, 140, 148, 149, 150, 151,
152, 153, 155, 156, 157, 158, 160, 162, 164, 165, 167, 168, 169, 170

Melhoramento genético 76

Metabdlitos secundarios 66

Microrganismos Patogénicos 25

P

PANC 53, 54, 55, 56, 57, 59, 60, 61, 62, 63, 64
Plantas medicinais 51, 182
Precipitacdo 71, 72

Q

Qualidade de sementes 5

Inventario de Recursos Genéticos indice Remissivo




R

Receptividade estigmatica 174
Ricinus communis L. 84, 85, 92, 126, 194, 195, 233, 234, 242, 243
Rubiaceae 13, 14, 16, 23, 59, 61

S

Sanidade Animal 25
Sapo-cururu 138

SDS 66, 67, 68, 69, 72
Segurancga Alimentar 25, 173
Selecéo direta 76
Simula¢des em Easypop 205
Sistematica 138

T
Triticum aestivum 1, 2, 11

Triton X-100 66, 67, 68, 69, 72

U

Uva 115, 185, 186

\'}

Variabilidade 47, 74, 104, 114, 192
Viabilidade Polinica 174
Videira 187, 188, 189

Inventario de Recursos Genéticos indice Remissivo




Agéncia Brasileira do ISBN
ISBN 978-85-7247-486-3

788572"474863





