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RESUMO: O acido jasmoénico é um dos
principais horménios de defesa de plantas
e depende da interagdo de uma série de
enzimas que desencadeiam a resposta
adequada. A Aleno Oxido Ciclase catalisa
a producdo do dUltimo intermediario
cloroplastidial (Acido 12-Oxofitodienoico).
Assim, o objetivo deste trabalho é realizar
uma comparagédo estrutural dessas
proteinas em duas espécies agricolas
(tomateiro e planta de milho) e um
organismo modelo (Arabidopsis). Para
isso, a sequéncia primaria foi coletada
em duas plataformas de dados genéticos
(NCBI e UniProt). Em seguida, esses dados
foram tratados por meio dos seguintes
softwares: Clustal Omega, SwissModel
e EXpasy ProtParam. Os seguintes
resultados foram obtidos: As sequéncias
de aminoacidos das AOCs de Arabidopsis,
Tomateiro e Milho sdo bem conservadas,
preservando unidades funcionais através
da evolugdo; A porcao nao essencial das
sequéncias de aminoacidos parece estar
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sujeita a deriva genética, nao refletindo a
funcéo evolutiva da proteina no sistema de
defesa das plantas; A parte essencial da
AOC, crucial para a catalise e regulagao
de reacgdes, € conservada evolutivamente
devido a sua importdncia no sistema
de defesa das plantas; alteragcbes nas
propriedades fisico-quimicas podem afetar
a capacidade catalitica da AOC por causa
de impedimentos estéricos ou repulsdo de
cargas similares; a variagdo no numero de
aminoacidos e no peso molecular entre as
AOCs das trés espécies sugere que alguns
aminoacidos néo tém fungéo especifica; e
a AOC é sensivel a condi¢des extremas de
temperatura e pH, o que pode comprometer
seu funcionamento e a defesa das plantas
nas trés espécies investigadas.

PALAVRAS-CHAVE: Bioinformatica;
defesa de plantas; bioquimica.

STRUCTURAL COMPARISON OF
ALLENE OXIDE CYCLASE (AOC) IN
THREE PLANT SPECIES: TOMATO,

MAIZE, AND ARABIDOPSIS

ABSTRACT: Jasmonic acid is one of the
main plant defense hormones and relies
on the interaction of a series of enzymes
to trigger the appropriate response. Allene
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Oxide Cyclase catalyzes the production of the last plastidial intermediate (12-Oxophytodienoic
Acid). Thus, the aim of this work is to perform a structural comparison of these proteins in
two agricultural species (tomato and maize) and a model organism (Arabidopsis). For this
purpose, the primary sequence was collected from two genetic data platforms (NCBI and
UniProt). Then, these data were processed using the following software: Clustal Omega,
SwissModel, and EXpasy ProtParam. The following results were obtained: The amino acid
sequences of AOCs from Arabidopsis, Tomato, and Maize are highly conserved, preserving
functional units through evolution; The non-essential portion of the amino acid sequences
appears to be subject to genetic drift, not reflecting the evolutionary function of the protein in
the plant defense system; The essential part of the AOC, crucial for catalysis and regulation
of reactions, is evolutionarily conserved due to its importance in the plant defense system;
alterations in physicochemical properties can affect the catalytic ability of AOC because of
steric hindrance or similar charge repulsion; the variation in the number of amino acids and
molecular weight among the AOCs of the three species suggests that some amino acids
do not have a specific function; and the AOC is sensitive to extreme temperature and pH
conditions, which can compromise its function and the defense mechanisms of plants in the
three species investigated.

KEYWORDS: Bioinformatics; plant defense; biochemistry.

INTRODUCAO

O Acido Jasménico (AJ) & um horménio de defesa vegetal que atua como promotor
de resisténcia a patdgenos biotréficos e hemibiotroficos em diversas espécies (GHORBEL
et al.,, 2021). Sua biossintese é catalisada por uma série de enzimas localizadas em
trés compartimentos celulares diferentes: o cloroplasto, os peroxissomos e o citoplasma
(OLIVEIRA et al.,, 2021). A producdo do Ultimo intermediario cloroplastidial — Acido
12-Oxofitodienoico (12-OPDA) — é catalisada pela Aleno Oxido Ciclase (AOC), uma enzima
ja caracterizada para uma gama de espécies vegetais (como em Liu et al. (2015) e Schaller
et al. (2008)). Essa enzima é um importante regulador da producéo de AJ (RIEMANN
et al, 2013) e, portanto, de defesa da planta contra insetos e patdégenos. Nao obstante
sua estrutura ja estar solucionada, a comparacéo da estrutura de enzimas em espécies
diferentes é de grande relevancia, ja que permite fazer inferéncias sobre a fisiologia e
filogenia das espécies envolvidas, além de servir como substrato para o desenvolvimento
de estudos moleculares e botanicos.

O milho (Zea mays L.) é o segundo grao mais produzido pelo agronegocio brasileiro
(SILVA et al., 2020), apresentando em 2021 um volume de producéo de cerca de 88 milhdes
de toneladas (IBGE, 2023). Este cereal € muito produzido em fungéo do plantio e colheita
facilitados, sendo principalmente utilizado para a alimentagéo animal, como fonte energética
(COELHO, 2018). O tomateiro (Solanum Lycopersicum) é uma das culturas mais comuns
na culinaria brasileira, sendo muito consumida tanto em fungéo de fatores culturais quanto a

sua qualidade nutricional (DORAIS et al., 2008). Além disso, esta planta tem se tornado um
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dos organismos mais utilizados para o desenvolvimento de experimentos, especialmente
em ciéncias como a biotecnologia (GERSZBERG et al, 2014). A arabidopsis (Arabidopsis
thaliana), por outro lado, € um organismo modelo utilizado para o desenvolvimento de
pesquisas em diversas areas, como genética, bioquimica e fisiologia de plantas (VAN
NORMAN e BENFEY, 2009). Todos estes organismos apresentam a estrutura e composicao
de sua AOC desvendados e disponibilizados em bancos de dados genéticos e bioquimicos
(SALANOUBAT et al., 2000; SUN et al., 2018; NIWA et al., 2018), sendo uma importante
fonte de informacao para o desenvolvimento de trabalhos de comparagéo estrutural, como
o alinhamento e a modelagem de proteinas.

Apesar disso, pouca atencéo tem sido dada a filogenia e a interrelacdo entre as
AOCs em diferentes organismos, havendo a necessidade de preenchimento dessa lacuna
de modo a fomentar o desenvolvimento de tecnologias para protecdo de plantas. Por
isso, o objetivo deste trabalho € realizar uma comparagao estrutural de duas espécies de
importancia agronémica (tomateiro e o milho) e uma espécie modelo (arabidopsis).

METODOLOGIA

Espécies trabalhadas

Para o desenvolvimento da analise, foram selecionadas duas espécies vegetais
de importancia agricola (S. Lycopersicum e Z. mays L) e uma espécie modelo para
estudos em botanica e fisiologia de plantas (Arabidopsis thaliana). Essas escolhas foram
feitas, principalmente, em funcdo de dois fatores: a disponibilidade das sequéncias nas
plataformas de dados utilizadas e a importancia das mesmas para o setor agricola.

Sequéncias de aminoacidos e as fontes

A obtencédo dos arquivos FASTA foi realizada por meio das plataformas NCBI
(National Center for Biotechnology Information) e UniProt ao digitar no espago de busca
o nome cientifico das espécies seguido do nome da enzima em inglés, ou seja, a AOC
(Alenne Oxido Cyclase). Uma vez realizada a pesquisa, as sequéncias foram catalogadas e
armazenadas para posterior processamento. Abaixo € possivel verificar a estrutura primaria
das proteinas obtidas:

>AAR33049.1 allene oxide cyclase [Zea mays]
MAAALRCPASVRVSGPAAAGLAKVRQASRVVAVSGARQSRGGGVAVRASLFSPK
PAAAKDARPTKVQELYVYEINERDRESPAYLRLSAKQTENALGDLVPFTNKVYNGS
LDKRLGVTAGICVLIQHVPDRNGDRYEAIYSFYFGDYGHISVQGPYLTYEESYLAVG
GSGVFEGVYGQVKLNQIVFPFKIFYTFYLRGIPDLPRDLLCTPVPPSPTVEPTPAAR
AAPHASLDNYTN
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>NP_001234019.1 allene oxide cyclase [Solanum lycopersicum]
MATVSSASAALRTISSSSSKLSSAFQTKKIQSFKLPNPLISQNHKLTTTSTTASRSFS
CKSQSTSTDSTNTEVQELSVYEINERDRGSPAYLRLSQKTVNSLGDLVPFSNKLYT
ADLKKRIGITAGLCILIKHEEEKKGDRYEAVYSFYFGDYGHIAVQGAYLTYEETYLAV
TGGSGIFAGVSGQVKLQQLIFPFKLFYTFYLKGIPGLPSELLCTAVPPSPTVEPTPEA
KACEEGAALKNYTN

>CACB83764.1 allene oxide cyclase [Arabidopsis thaliana]
MIMASSAAASISMITLRNLSRNHQSHQSTFLGFSRSFHNQRISSNSPGLSTRARST
TSSTGGFFRTICSSSSNDYSRPTKIQELNVYEFNEGDRNSPAVLKLGKKPDQLCLG
DLVPFTNKLYTGDLTKRIGITAGLCVLIQHVPEKKGDRFEASYSFYFGDYGHISVQG
PYLTYEDTFLAITGGSGVFEGAYGQVKLRQLVYPTKLFYTFYLKGVAADLPVELTGK
HVEPSKEVKPAAEAQATQPGATIANFTN

Processamento das sequéncias

Para comparar a sequéncia de aminoacidos das proteinas, foi realizado o seu
alinhamento global, ou seja, a comparacao de cada uma das unidades monoméricas de
modo a inferir acerca das similaridades e discrepancias ao longo de toda a macromolécula.
Este procedimento foi realizado por meio do software heuristico ClustalOmega (SIEVERS
e HIGGINS, 2018), que gera uma sequéncia linear de simbolos que indica o grau de
semelhangca das unidades que compdem a molécula. Assim, “*” indica que a mesma
unidade se encontra naquela posicao da proteina, “.” indica que a maiorias dos aminoacidos
s&o iguais ou possuem propriedades quimicas semelhantes, “:” indica que, ndo obstante
0 aminoacido nao se repetir em todas as proteinas, eles apresentam semelhanca fisico-
quimica e, por fim, a auséncia de simbolos indica que néo ha repeticdo de aminoacidos nem
similaridade entre as suas caracteristicas fisico-quimicas. Com base nesses simbolos é
possivel avaliar o grau de semelhanca entre os aminoacidos de maneira visual e individual.

Ademais, foram construidas uma matriz de similaridade, indicando a proporgéo
de aminoacidos similares nas estruturas proteicas, e uma arvore filogenética, mostrando
qualitativamente a similaridade entre as sequéncias proteicas de cada espécie. Juntamente
com a comparacgao visual das sequéncias no alinhamento, essas ferramentas permitem
determinar a similaridade entre as proteinas, assim como as regides conservadas e mais
profundamente alteradas ao longo do processo evolutivo, possibilitando a inferéncia sobre
a relacgéao filogenética e homologia dessa proteina.

Modelos tridimensionais para cada uma das proteinas e sua sobreposicao foram
construidos com o auxilio do software Swiss Model (GUEX e PEITSCH) e a qualidade dos
modelos criados foram ratificados por meio do z-score associado, um indice que indica o
quao similar é a estrutura modelada em relacao aquela definida experimentalmente.
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Foi realizada a andlise fisico-quimica das unidades monoméricas por meio do
chamado EXpasy ProtParam (GASTEIGER, 2003), um software que prové uma série de
ferramentas dedicadas a analise de proteinas e proteémica. Através disso, foi possivel
inferir uma série de propriedades das proteinas, como: caracteristicas quimicas gerais,
propor¢éo de aminodcidos, proporcao dos constituintes, coeficiente de extingdo, meia-vida
estimada, indice de estabilidade, indice alifatico e a hidropaticidade.

A tabela abaixo sumariza os procedimentos realizados, apontando os principais
resultados atingidos assim como o software utilizado para a realizagéo da etapa de analise
das sequéncias.

Analise Resultados Softwares

Matriz de Similaridade R
Alinhamento i ClustalOmega
Arvore Filogenética

Modelos Tridimensionais

Criacéo de Modelos z-score SwissModel
QMEANDisCo
Analise Fisico-Quimica Propriedades Fisico-Quimicas EXpasy ProtParam

Tabela 01: Resumo das andlises realizadas, resultados e os softwares utilizados.
Fonte: Autores (2024)

RESULTADOS E DISCUSSAO

Alinhamento das sequéncias

A Figura 01 mostra a comparacao de cada uma das sequéncias de amino&cidos
das AOCs de Arabidopsis, Tomateiro e da planta de Milho. E possivel notar que cerca de
101 aminoacidos sdo completamente conservados (verificado pela presenca do simbolo
“”)um resultado esperado dado que se esta avaliando a mesma enzima, apesar de se
encontrarem em espécies diferentes. Os indicadores de semelhancga entre os aminoacidos
da sequéncia (“.” e “.”) também foram encontrados em grande numero, indicando que a
proteina manteve boa parte de suas unidades (ou, pelo menos, manteve unidades com
propriedades semelhantes) ao longo do processo evolutivo. Além disso, é possivel verificar
que da regido intermediaria até a porcao terminal das sequéncias se observa um maior
niamero de aminoacidos idénticos ou similares, indicando que esta regido possivelmente
tem papel ativo na catalise da reacao de formagcédo do 12-OPDA. As regibes da por¢céao
inicial, por outro lado, tendem a apresentar varios gaps (auséncia de unidades ao longo
da sequéncia), além de se encontrarem poucos pareamentos perfeitos entre as proteinas,
indicando que estas regido provavelmente esta sujeita ao processo de deriva genética, com
as variacoes observadas nao refletindo a histéria evolutiva da proteina como componente
do sistema de defesa em plantas.
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Arabdopsis MIMASSAAASISMITLRNLSRNHQSHQSTFLGFSRSFHNQRISS - - -NSPGLSTRARSTT 57
Tomateiro MATVSSASAALRTIS-==-=======-= SSSSKLSSAFQTKKIQSFKLPNPLISQNHKLTT 48
Milho MAAALRCPASVRVSG------------ PAAAGLAKVRQASRWWA- - ----- VSGARQSRG 41
* L P . ‘e s e s . '
Arabdopsis SSTGGFFRTIC-SSSSNDYSRPTKIQELNVYEFNEGDRNSPAVLKLGKKPDQLCLGDLVP 116
Tomateiro TSTTASRSFSCKSQSTSTDSTNTEVQELSVYEINERDRGSPAYLRLSQK - TVNSLGDLVP 1e7
Milho GGVAVRASLFSPKPAAAKDARPTKVQELYVYEINERDRESPAYLRLSAKQTENALGDLVP l1e1
. L. . CREX RER KX KOE KRR K. R X | ERE R
Arabdopsis FTNKLYTGDLTKRIGITAGLCVLIQHVPEKKGDRFEASYSFYFGDYGHLISVQGPYLTYED 176
Tomateiro FSNKLYTADLKKRIGITAGLCILIKHEEEKKGDRYEAVYSFYFGDYGHIAVQGAYLTYEE 167
Milho FTNKVYNGSLDKRLGVTAGICVLIQHVPDRNGDRYEATYSFYFGDYGHISVQGPYLTYEE 161
RoRK R K KR R EER KRR K e KRR RE RKRERERRERE KRR REEKK ,
Arabdopsis TFLAITGGSGVFEGAYGQVKLRQLVYPTKLFYTFYLKGVAADLPVELTGKHVEPSKEVKP 236
Tomateiro TYLAVTGGSGIFAGVSGQVKLQQLIFPFKLFYTFYLKGIP-GLPSELLCTAVPPSPTVEP 226
Milho SYLAVTGGSGVFEGVYGQVKLNQIVFPFKIFYTFYLRGIP-DLPRDLLCTPVPPSPTVEP 220
::**:*****:* *. *****‘*:::* *:******:*: ‘** :* . * ¥¥ *:*
Arabdopsis AAEAQATQPGATIANFTN 254
Tomateiro TPEAKACEEGAALKNYTN 244
Milho TPAARAAEPHASLDNYTN 238
' TE R PROE L

Figura 01: Alinhamento da estrutura primaria da AOC em arabidopsis, tomateiro e planta de milho.

Fonte: Autores (2024)

Matriz de similaridade e arvore filogenética

A Tabela 01 mostra a matriz de similaridade da AOC para as trés espécies avaliadas.
A intercess@o entre as linhas e as colunas indicam o percentual de similaridade entre as
duas espécies, de modo que na diagonal principal necessariamente se tem 100% (ja que
a similaridade da AOC dentro da mesma espécie é sempre perfeita). E possivel notar que
dentre as espécies trabalhadas, milho e o tomateiro foram aqueles que apresentaram
a maior similaridade entre si (58,23%). O tomateiro também apresentou percentual
bem proximo com Arabidopsis daquele observado com o milho (57,08%), sendo que a
similaridade entre o milho e Arabidopsis foi 0 menor encontrado (52,74%). Estes resultados
mostram que, ndo obstante as diferengas observadas, a propor¢céo de cerca de 55% de
similaridade se mantém na comparacgdo de espécies distantes entre si geneticamente, o
que indica que esta enzima apresenta grande importancia como sistema de defesa em
plantas, de modo que a por¢do essencial da proteina (aquela envolvida na catélise de
reacoes e sua regulacao) é conservada ao longo da evolugéo.
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Espécies Arabidopsis Tomateiro Milho

Arabidopsis 100,00% 57,08% 52,74%
Tomateiro 57,08% 100,00% 58,23%
Milho 52,74% 58,23% 100,00%

Tabela 02: Matriz de similaridade.

Fonte: Autores (2024)

A Figura 01 mostra a arvore filogenética esbocada para as trés espécies. E possivel
perceber que as espécies de importancia agricola apresentam maior relacao filogenética
entre si, corroborando os resultados encontrados anteriormente. Além disso, Arabidopsis

foi a espécie menos relacionada as demais, conforme relatado anteriormente.

Arabdopsis 0.244877
I Tomateiro 0.218487
1 Milho 0.218487

Figura 02: Arvore filogenética para as trés espécies trabalhadas.
Fonte: Autores (2024)

Modelagem por homologia

A Figura 02A mostra a estrutura 3D de S. lycopersicum construida com o software
SwissModel, enquanto a Figura 02B mostra um grafico com os scores normalizados que
podem ser usados para avaliar a qualidade do modelo, uma vez que a medida que se tem
a estrela vermelha cada vez mais préxima no ndcleo mais acinzentado do grafico, maior a
qualidade do modelo. Como pode ser visto, a estrela vermelha se encontra bem préximo a
regido central da nuvem de pontos (na extremidade direita), o que indica visualmente que
0 modelo construido para a proteina pode ser considerado adequado. Este resultado é
reiterado quando se observa os parametros estatisticos que séo disponiveis pelo software.
O primeiro deles € o chamado GMQE (Global Model Quality Estimate), um indice da
qualidade global do modelo que deve apresentar o médulo o mais préximo possivel de
1 para modelos mais adequados. Para a proteina trabalhada, foi observado um valor de
0,81, um valor relativamente grande e que ratifica o resultado encontrado visualmente. O
QMEANDIsCo é outro parametro estatistico usado para avaliar a qualidade dos modelos.
No entanto, diferente do indice utilizado anteriormente, espera-se valores o mais préximo
possivel da unidade em caso de bons modelos. O valor encontrado para a AOC do tomateiro
foi de 0,83, um valor préximo de 1, em conformidade tanto com a avaliagédo visual quanto
com o GMQE.
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Figura 02: Modelo 3D da AOC e comparagdo com o conjunto ndo redundante de estruturas do PBDsum
da S. lycopersicum.

Fonte: Autores (2024)

A Figura 03A mostra o modelo tridimensional para A. thaliana e a Figura 03B o
gréfico de scores normalizados para A. thaliana. E facil verificar que, como indicado pela
seta vermelha na imagem, que o modelo pode visualmente ser considerado adequado,
ja que a estrela vermelha se encontra na regido mais acinzentada e central da nuvem
de pontos, o que indica um menor score, uma caracteristica interessante na selecao de
modelos. O GMQE foi de 0,8, indicando que o modelo pode ser considerado adequado
para representar tridimensionalmente a proteina. O QMEANDisCo também foi elevado,
com valor de 0,85, o que indica, conjuntamente com os demais indices de selecao, que o
modelo pode ser utilizado com algum grau de seguranca.

o
T

0.5- 4

Normalized QWEAN4 Score

|Z-score|>2 »1<|Z-score|<2 e|Z-score|<l rmodel

09 100 200 300 400 500

Protein Size (Residues)

Figura 03: Modelo 3D da AOC e comparagdo com o conjunto ndo redundante de estruturas do PBDsum
da A. thaliana.

Fonte: Autores (2024)
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A Figura 04A mostra o modelo tridimensional da AOC de Z. mays enquanto a Figura
04B mostra o grafico de scores. E possivel notar que o modelo trabalhado se encontra
na regiao intermediaria da nuvem de pontes, o que indica um score mais proximo de 0
e, portanto, a adequagdo do modelo. O GMQE encontrado foi de 0,85 e 0 QMIEANDisCo
foi de 0,82, o que, em concordancia com a analise visual, mostra que o modelo pode ser

considerado adequado para descrever a proteina trabalhada.

0.5~ 4

Normalized QMEAN4 Score

|Z-score|>2 e l<|Z-score|<2 e|Z-score|<l Y model

0.0 | i | | |
100 200 300 400 500

Protein Size (Residues)

Figura 04: Modelo 3D da AOC e comparagao com o conjunto nao redundante de estruturas do PBDsum
da Z. mays.

Fonte: Autores (2024)

Analise fisico-quimica das proteinas

A tabela 03 mostra o percentual de aminoacidos de acordo com suas propriedades
fisico-quimicas para as trés espécies trabalhadas. Para o tomateiro e arabidopsis, €
possivel notar que a propor¢cdo de aminoacidos hidrofilicos (positivamente carregado +
negativamente carregado + polar) € superior aqueles hidrofobicos. Para a planta de
milho, por outro lado, se observa uma situacdo invertida, ou seja, uma maior propor¢ao
de aminoacidos apolares. Estes resultados estdo em conformidade com aqueles obtidos
anteriormente, ja que o tomateiro apresenta maior similaridade do que o milho com
arabidopsis. Para todas as espécies o maior percentual de aminoéacidos esteve entre os
polares e os apolares, com pouca presenc¢a de aminoacidos carregados. Uma vez que
nao foi observada uma diferenga muito significativa nas propriedades fisico-quimicas das
espécies, pode-se inferir que alteragcdes nessas propor¢cbes provavelmente alteram a
capacidade de catalise da proteina, seja através de impedimento estérico ou repulsdo de
cargas similares.
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Quantidade Relativa

Propriedade
S. lycopersicum A. thaliana Z. mays
Positivamente Carregado 11,48% 12,60% 12,18%
Polar 35,66% 33,46% 27,31%
Negativamente Carregado 8,61% 7,87% 8,82%
Aromatico 9,84% 10,63% 10,08%
Apolar 34,43% 35,43% 41,60%

Tabela 03: Propriedades fisico-quimicas dos aminoacidos da AOC para tomateiro, arabidopsis e milho.
Fonte: Autores (2024)

Atabela 04 mostra as propriedades da proteina para as trés espécies. E possivel notar
que existe certa variagdo quanto ao nimero de aminoacidos e, por conseguinte, quanto ao peso
molecular da proteina, o que indica que alguns dos aminoacidos que compdem essas proteinas
nao apresentam atividade funcional, podem ser ausentes em funcdo da espécie trabalhada.

O ponto isoelétrico (pl) € o valor de pH em que a carga liquida de uma proteina é
nula. Para todas as espécies, € necessario um pH basico para atingir esse estado, como
pode ser visto na Tabela 04. Para A. thaliana e Z. mays se tem o0s maiores valores de pl,
enquanto que, para S. lycopersicum, se tem um valor de 8,74. Esta variacao esté ligada a
composicdo monomérica da proteina, uma vez que proteinas com uma maior propor¢éo de
aminoacidos basicos tendem a apresentar um maior valor de pl e tanto tanto arabidopsis
quanto a planta de milho apresentam uma maior propor¢éo de cargas positivas (Tabela 03).

O coeficiente de extingdo, também conhecido com absortividade molar, € uma
constante ligada a absor¢ao de luz pela proteina em comprimentos de onda especificos.
Dentre as trés espécies avaliadas, a planta de milho apresentou o maior valor para esse
coeficiente, com o tomateiro e arabidopsis ocupando as segunda e terceira posicoes,
respectivamente (Tabela 04). Estes resultados podem ser explicados em fungéo do numero
de aminoacidos que compbem a proteina, uma vez que moléculas menores tendem a
preencher de maneira mais efetiva a passagem daluz, de modo que a absorgéo € aumentada.
Como discutido anteriormente, arabidopsis apresentacdo a maior cadeia aminoacidica,
apresentando, portanto, o menor valor de coeficiente de extingdo. Essa relacdo de inversa
proporcionalidade é mantida para as duas espécies restantes. E importante notar que esse
coeficiente tem seu modulo modificado dependendo da forma com os residuos de cisteina
estdo associados (com os sem pontes de sulfeto), formando ou ndo moléculas de cistina.
Assim, com a formacao de cistina se tem maiores valores de coeficientes, enquanto que a
auséncia desse aminoéacido acarreta menores valores para o coeficiente.

O indice de estabilidade é uma medida da estabilidade da proteina em tubo de teste.
Valores abaixo de 40 indicam que a proteina pode ser considerada estavel. Valores acima desse
valor indicam que a proteina € considerada instavel. A AOC de todas as espécies avaliadas
foram consideradas instaveis. Assim, essa proteina tende a sofrer com alteracdes extremas em
fatores bioldgicos, ou seja, climas mais quentes ou variagdes drasticas de pH tendem a impedir

o funcionamento normal da proteina e, portanto, reduzir a capacidade de defesa da planta.
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Propriedades S. lycopersicum A. thaliana Z. mays

n° Aminoacidos 244 254 238
PM (g/mol) 26.565,09 27.809,37 25.777,29
pl 8,74 9,15 9,05
Coeficiente de Extingéo c/ cistina 19620 18005 22475
s/ cistina 19370 17880 22350
indice de Estabilidade 50,91 40,19 42,03
indice Alifatico 79,59 74,13 84,03
Média de Hidropaticidade (GRAVY) -0,237 -0,295 -0,165

Tabela 04: Propriedades quimicas da AOC para tomateiro, arabidopsis e milho

Fonte: Autores (2024)

CONCLUSAO

De acordo com a investigagéo realizada, conclui-se que:

As sequéncias de aminoacidos das AOCs de Arabidopsis, Tomateiro e da planta de
Milho sao relativamente bem conservadas e a proteina mantém unidades com propriedades
semelhantes ao longo do processo evolutivo.

As regibes nao essenciais das sequéncias de aminoacidos provavelmente estdo
sujeitas ao processo de deriva genética, nao refletindo a histéria evolutiva da proteina como
componente do sistema de defesa em plantas, considerando as trés espécies investigadas.

A AOC apresenta grande importancia como sistema de defesa em plantas, de
modo que a por¢ao essencial da proteina, aquela envolvida na catalise de reacbes e sua
regulacédo, é conservada ao longo da evolucéo.

As alteragdes nas proporcoes das propriedades fisico-quimicas das trés espécies
investigadas, provavelmente, alteram a capacidade de catélise da proteina, seja através de
impedimento estérico ou da repulsédo de cargas similares.

Existe variacdo quanto ao numero de aminoacidos e, por conseguinte, quanto ao
peso molecular da proteina, observados em plantas de Arabidopsis, Milho e tomateiro, o
que indica que alguns dos aminoacidos que compdem essas proteinas ndo apresentam
atividade funcional;

A proteina AOC tende a sofrer com alteragdes extremas em fatores biolégicos, ou
seja, climas mais quentes ou variagcdes drasticas de pH tendem a impedir o funcionamento
normal dessa proteina e, portanto, reduzir a capacidade de defesa da planta para as trés
espécies investigadas;
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