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ESTRUTURA E ORGANIZACAO DAS FAMILIAS MULTIGENICAS DAS PROLAMINAS
REVELAM NOVAS RELACOES FILOGENETICAS ENTRE MILHO, SORGO, CANA E COIX
Rafael Soares Corréa de Souza, Thais Rezende e Silva Figueira e Prof. Dr. Paulo Arruda
(Orientador), Instituto de Biologia - IB, UNICAMP

As prolaminas constituem o grupo de proteinas de reserva mais abundante nas sementes de
cereais. Utilizadas como fonte de nitrogénio, enxofre e carbono pelo embrido durante os
estagios iniciais de desenvolvimento, as prolaminas s&o codificadas por genes bastante
conservados entre as gramineas e tém sido utilizadas como um bom modelo para estudos da
regulacao da expresséo génica e da evolugdo dessas espécies de plantas. Classificadas de
acordo com a solubilidade em solugao alcodlica, as prolaminas sao divididas em a-, B-, y-, e o-
prolaminas. Dentre essas classes, as a-prolaminas compde a maior parte das proteinas de
reserva das sementes das gramineas incluindo milho, cana-de-agucar, sorgo e coix. As a-
prolaminas sao codificadas por familias multigénicas que variam de ndmero e diversidade de
espécie para espécie. Neste trabalho, estamos reavaliando as sequéncias que codificam as a-
prolaminas e comparando sua estrutura e organizagdo em milho, cana-de-agucar, sorgo e coix,
bem como analisando seu perfil de expresséo através de eletroforese bidimensional. Através
de sequéncias depositadas no GenBank criamos primers especificos e degenerados que nos
permitiram amplificar e sequenciar todos os genes codificadores de a-prolaminas em Coix. O
alinhamento e estudo filogenético da sequéncia de aminoéacidos revelaram a existéncia de o-
prolaminas em Coix até entdo ndao documentadas, o que muda a hipétese de evolugdo dessas

proteinas nos grupos de milho, cana-de-agucar, sorgo e coix.
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