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A lignina desempenha um papel crucial para o desenvolvimento e defesa das
plantas, entretanto, ela representa um fator limitante para o uso biotecnol6gico
uso da biomassa, em especial na producdo de biocombustiveis a partir de
material lignocelulésico. A biossintese de lignina se da por meio da



incorporacao oxidativa de mondémeros de monolignadis, sintetizados por meio da
via dos fenilpropandides. Com a publicacéo recente da sequéncia completa do
genoma da cultivar Saccharum spontaneum (Zhang et al., 2018) os genes
envolvidos com o metabolismo geral de fenilpropandides e com o metabolismo
especifico de monolignois puderam ser analisados a nivel genémico. Os genes
que codificam as enzimas dessa via metabolica fazem parte de 11 familias
génicas. Estudos anteriores desenvolvidos em nosso laboratério identificaram
15 genes candidatos a desempenharem papel importante na biossintese de
lignina em cana-de-acucar: SSPTAL1, SsPAL2, SsC4H4, Ss4CL1, SsHCT1,
SsHCT2, SsC3’H1, SsC3'H2, SsCCoAOMT1, SsCOMT1, SsF5H1, SsCCR1,
SsCCR2, SsCAD2 e SsCAD7. O objetivo deste trabalho é a andlise in silico da
regido promotora dos genes indicados. As sequencias promotoras desses
genes foram analisadas por meio da ferramenta online “PlantPAN 3.0” em
busca de elementos reguladores da expressdo génica. Nossas analises
permitiram verificar um enriquecimento de elementos ja descritos como
envolvidos com a regulagdo do processo de lignificagdo, como os elementos
ricos em AC (AC-I, AC-II, AC-lll e AC-1V), os SNBE (do inglés, secondary wall
NAC binding elements) e os SMRE (do inglés, secondary wall MYB responsive
elements). Nossos resultados também demonstram um maior enriguecimento
de elementos reguladores envolvidos nas respostas aos fitorménios &cido
abscisico (ABA) e metil jasmonato (MeJA), ja demonstrados como indutores da
biossintese de lignina em culturas de célula (Pauwels et al., 2008). Nossas
analises permitiram ainda a identificacdo de elementos reguladores da resposta
a outros fitorménios, e a diferentes estimulos ambientais e do desenvolvimento.
As analises de dados de expressdo génica em diferentes cultivares de cana-
de-acucar e diferentes tecidos demonstram que, de fato, os genes indicados
sdo mais expressos em tecidos mais lignificados, reforcando a ideia de que
estes genes estariam envolvidos com o processo de lignificacdo. Os dados
agui apresentados expandem a caracterizacdo dos genes da via dos
fenilpropandides envolvidos com a biossintese de lignina em cana-de-acucar,
desenvolvendo assim, uma base para futuros estudos funcionais, que poderéo
indicar novos alvos biotecnolégicos para otimizar a producdo de
biocombustiveis.
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