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RESUMO

Litopenaeus vannamei é conhecido como camardao branco do Pacifico e é a principal espécie de
peneideo comercializada no mundo. Sua distribuicdo geogréfica compreende a costa do Oceano
Pacifico, indo desde o México até o Peru. Devido a sua relevante importancia econémica, esta
espécie passou a ser cultivada, adaptando-se bem as condigdes de cativeiro, tendo sido introduzida
em diversos paises, incluindo o Brasil. Entretanto, apesar de toda preocupacdo em manejar
adequadamente as populagdes de cultivo, muitos paises ndo tém tido renovagao de seus estoques
reprodutores ou plantéis, devido ao risco de introducdo de patdégenos exdgenos, o que tem
aumentado o grau de endogamia desses estoques e diminui¢do dos niveis de diversidade genética.
Para monitorar esta perda de variabilidade genética, marcadores microssatélites ou SSRs (Simple
Sequence Repeats), oriundos de regides arbitrarias e expressas do genoma desta espécie, vém
sendo utilizados. No caso especifico de SSRs presentes em regides expressas do genoma (ESTs,
Expressed Sequence Tags) ou SSRs-ESTs, além destes permitirem acessar a variabilidade genética
das populagdes, as ESTs desprovidas de SSRs podem estar relacionadas a genes de interesse,
podendo auxiliar o desenvolvimento de programas de melhoramento genético baseados na
Selecdo Assistida por Marcadores (MAS). Além disso, locos SSRs-ESTs podem apresentar uma
excelente taxa de transferabilidade em espécies taxonomicamente relacionadas, uma vez que se
encontram em regides mais conservadas do genoma. Dentro deste contexto, este trabalho teve
como objetivos (i) a validacdo populacional de locos SSRs-ESTs, isolados via dataming no banco de
dados de ESTs de L. vannamei (www.shrimp.ufscar.br); (ii) a anotacdo gendmica de marcas ESTs e
locos SSRs-ESTs (iii) e a determinacdo dos EC numbers (cddigos enzimdticos), visando,
respectivamente, (i) a caracterizacdo de marcadores polimorficos, (ii) a descricdo de genes e seus
respectivos produtos protéicos e (iii) o estabelecimento de informacgGes para descrever as possiveis
vias metabdlicas para o grupo de peneideos. Para tanto foram testados 32 locos SSRs-ESTs em
reacOes de PCR. Apds estabelecimento do melhor perfil de reacdo e posterior genotipagem dos
locos, nove SSRs-ESTs mostraram-se polimdrficos, com nimero de alelos variando de 4 a 20, niveis
de heterozigozidade observada de 0,32 a 0,86 e valores médios de PIC (Polymorphism Information
Content) de 0,78. Nenhum loco apresentou-se em desequilibrio de ligacdo. Entretanto, apds
corregdo de Bonferroni, constatou-se que um deles apresentou déficit significativo de
heterozigotos. Os nove locos polimodrficos para L. vannamei apresentaram amplificacdo satisfatoria

em pelo menos uma das sete espécies nativas testadas: as marinhas Xiphopenaeus kroyeri,



Farfantepenaeus brasiliensis, Farfantepenaeus paulensis, Rimapenaeus constrictus e Litopenaeus
schmitti e as de agua doce Macrobrachium amazonicum e Macrobrachium jeskii podendo se
constituir em marcas Uteis para os estudos genéticos também dessas espécies. A anotagao
gendmica realizada via acesso a pagina de anotacdo do Projeto ShEST (Projeto Genoma EST de
Litopenaeus vannamei) demonstrou que apenas trés dos nove locos polimérficos tém o seu gene e
produto protéico ja descritos. Os demais locos ndo apresentaram blasts positivos com nenhuma
outra base de dados genOmicos disponiveis para pesquisa. No caso das sequéncias anotadas, o
produto génico pdde ser elucidado para 99% destas, sendo possivel estabelecer 209 EC numbers,
destacando-se enzimas responsaveis pela degradacdo de xenobidticos, imunidade, producdo de
energia, reproducao, estresse oxidativo, dentre outras. Estes cddigos enzimaticos foram utilizados
para determinacdo de algumas vias metabdlicas presentes no grupo dos peneideos, contribuindo
assim para a constru¢ao de uma ampla base de dados do genoma deste importante grupo animal,
podendo ser utilizada em estudos de conservacdo, programas de melhoramento genético e em

analises de expressdo génica, como PCR em tempo real e microarrays.

Palavras-chave: microssatélites, ESTs, peneideos, EC numbers, vias metabdlicas



ABSTRACT

Litopenaeus vannamei is known as Pacific white shrimp and is the main species marketed
worldwide. Its geographical distribution includes the Pacific coast, ranging from Mexico to
Peru. Due to its outstanding economic importance, this species has been farmed and showing great
adapting levels to captivity, having been introduced in several countries, including Brazil. However,
despite all the concern to properly manage the farming populations, many countries have not had a
renewal of their breeding herds because of the risk of introduction of exogenous pathogens, which
has increased the degree of inbreeding of these stocks and decreased levels of genetic diversity. To
monitor this loss, microsatellite markers or SSRs (Simple Sequence Repeats), from genome arbitrary
and expressed regions have been used. In the specific case of SSRs present in expressed regions of
the genome (ESTs, Expressed Sequence Tags) or SSRs-ESTs, they allow the access to the genetic
variability of populations, and the ESTs markers devoid of SSRs may be related to genes of interest,
subsidizing the development of breeding programs based on Marker Assisted Selection (MAS).
Moreover, EST-SSRs loci may show an excellent rate of transferability in taxonomically related
species, since they are in more conserved regions of the genome. Within this context, this study
aimed (i) the validation population of EST-SSR loci isolated through dataming from L. vannamei ESTs
database (www.shrimp.ufscar.br), (ii) the genomic annotation of ESTs and EST-SSRs markers (iii) the
determination of EC numbers (Enzyme Codes), aiming respectively, (i) the characterization of
polymorphic markers (ii) the description of genes and their protein products and (iii) the
establishment of information to describe the possible pathways for the penaeid group. Therefore,
we tested 32 EST-SSRs loci in PCR reactions. After establishing the best pattern of reaction and
subsequent loci genotyping, nine SSRs-ESTs were polymorphic, with allele number ranging from
two to 20, levels of observed heterozygosity from 0.32 to 0.86 and average PIC (Polymorphism
Information Content) of 0.78. No pair of loci presented in linkage disequilibrium. However, after
Bonferroni correction, we found that one of these showed a significant deficit of
heterozygotes. The nine polymorphic loci from L.vannamei showed satisfactory amplification in at
least one of the seven native species tested: the marine ones Xiphopenaeus kroyeri,
Farfantepenaeus brasiliensis, Farfantepenaeus paulensis, Rimapenaeus constrictus and Litopenaeus
schmitti and the freshwater ones Macrobrachium amazonicum and Macrobrachium jeskii, being
useful also for genetic studies of these species. The genome annotation performed by access in

ShEST website (Litopenaeus vannamei EST Genome Project) showed that only three of nine loci



have the gene and its protein product described. The other loci showed no matches with any other
genomic database available for research. In this work, gene product could be elucidated for 99% of
ESTs, being possible to establish 209 EC numbers, highlighting enzymes responsible for xenobiotics
metabolism, immunity, energy production, reproduction, oxidative stress, among others. These
codes were used for construction of some metabolic pathways present in the penaeid group,
contributing for building a wide database of the genome of this important animal group. These data
may be applied in genetic improvement programs as well as gene expression studies, such as real-

time PCR and microarrays.

Keywords: microsatellites, ESTs, penaeid, EC numbers, metabolic pathways



1. Introducao

1.1 A espécie Litopenaeus vannamei

Os camardes peneideos sao globalmente distribuidos em aguas rasas e profundas e ocupam
diferentes nichos nas cadeias alimentares. Neste grupo estdo incluidas espécies de enorme valor
comercial, sendo estas responsaveis por um terco de toda pesca mundial de crustdceos anual (Ma
et al., 2009).

O camardo branco do Pacifico, conhecido como Litopenaeus vannamei representa a
principal espécie de camardao mundialmente comercializada. Seu habitat natural vai desde a costa
oriental do oceano Pacifico nas proximidades do México até o Peru. No entanto, a degradacdo dos
mares tornou impossivel suprir a demanda mundial através apenas da pesca extrativista de
camardes (Perez-Henriquez et al., 2009). Dessa forma, esta espécie foi introduzida em cativeiro em
diversos paises, incluindo o Brasil, no qual apresentou uma excelente adaptabilidade (Tamayo,
2006).

A espécie Litopenaeus vannamei (Figura 1) esta classificada taxonomicamente da seguinte
forma:

Filo Arthopoda

Sub-filo Crustacea
Classe Malacostraca
Ordem Decapoda
Familia Penaeidae
Género Litopenaeus

Espécie Litopenaeus vannamei (Boone, 1932)



Figura 1: O camarao Litopenaeus vannamei

Os peneideos apresentam o corpo alongado, segmentado e dividido em trés regides
distintas: a cabeca, o térax e o abdomen, sendo que a cabeca e o tdérax estdo fundidos na regido
anterior do corpo e recebem o nome de cefalotérax. Os cinco ultimos pares de apéndices do
cefalotdrax sdo os responsaveis pela denomina¢ao da ordem Decapoda. Ja os ultimos apéndices do
abddémen sdo utilizados para nadar e recebem o nome de pleidpodos (Barbieri & Ostrensky, 2001).

Esta espécie quando em seu ambiente natural realiza o acasalamento e a desova em mar
aberto, em regides de grande profundidade. Os ovos sao colocados durante o periodo noturno e a
fecundagdo é externa, caracterizando um grupo de camardes na qual as fémeas possuem o télico
aberto. Cerca de 12 horas apds a fecundagdo, os nduplios eclodem e utilizam apenas o seu vitelo
para sua nutricdo. Estas larvas sao facilmente atraidas pela luz a superficie do mar, onde se localiza
uma grande quantidade de alimento que sera importante para a préxima fase larval denominada
protozoéa. Apds esse estagio, estas se transformam em misis, fase na qual todo o térax ja é coberto
pela carapaca. Posteriormente, surge a pos-larva, fase em que ja se encontram todos os apéndices
presentes em um camardo adulto. Na natureza, ovos e larvas desta espécie sdo planctonicos e o
animal juvenil é bentonico e vive nas regidoes costeiras. Quando adultos, migram para mar aberto
para iniciar o ciclo de reproducdo que ocorre quando o camardo atinge cerca de 35 gramas,

proximo aos 10 meses de vida (Barbieri & Ostrensky, 2001).



A principal diferenca dentre os decapodas esta na forma em como ocorre a fecundagao, se
em télico aberto ou fechado. O télico é a estrutura reprodutiva externa das fémeas e a sua
morfologia determina o quanto eficiente serd a reprodugdo. Quando a espécie possui télico
fechado, a fecundag¢dao apenas pode ocorrer logo apdés a muda que é a época em que O
exoesqueleto ainda nao esta completamente formado. Quando se trata de um télico aberto, o
acasalamento acontece pouco antes da muda (Maggioni et al.,, 2001). Estudos taxondmicos
costumavam utilizar o tipo de abertura de télico como critério de classificacdo para o grupo dos
peneideos. Hoje ja se sabe que este critério estd em desuso devido ao fato destas caracteristicas
ndo serem suficientemente esclarecedoras para distinguir as diversas espécies desta familia

(Baldwin et al., 1998).

1.2. A carcinicultura

Em meados dos anos 80, a atividade de cultivo de crustaceos (carcinicultura), mas
especificamente de camardes marinhos, atingiu um crescimento exponencial, se tornando uma das
atividades mais rentdveis na histéria moderna da aquicultura (Tu et al., 2010). O sucesso de cultivo
da espécie L. vannamei em particular, se deveu ao fato desta suportar altas densidades
populacionais, diversos niveis de salinidade e baixas concentra¢des de oxigénio, além de ser de facil
reproducdo em cativeiro (Freitas et al., 2007a). Um excelente exemplo que demonstra esta
expansdo no cultivo de L. vannamei é a producdo no México, que alcangou cerca de 100.000
toneladas entre os anos de 2006 e 2009 (Perez-Henriquez et. al, 2009).

No Brasil, o apice do cultivo desta espécie se deu em 2003 quando o pais atingiu as maiores
taxas de produtividade mundial, produzindo cerca de 90.000 toneladas/ano. Apesar de sucessivas

guedas na producdo de camardo em 2004, esta permaneceu estavel de 2005 a 2009, com um



aumento significativo em 2010, alcangcando 80.000 toneladas/ano de camardes produzidos no
Brasil. As exportagdes brasileiras de camardao vem decrescendo ao longo dos anos, sendo uma
justificativa plausivel para isso o fato de quase a totalidade (98% no ano de 2010) do camarao
cultivado no Brasil ser destinado ao mercado interno, o que reforca a idéia da necessidade de mais
investimentos nesse setor a fim de suprir a demanda dos préximos anos. Outro fator responsavel
pela queda nas exportacdes deve-se ainda a existéncia de patdgenos na carcinicultura brasileira e a
inseguranca por parte dos paises importadores referente aos aspectos sanitarios (ABCC, 2010).

No cativeiro, o cultivo de peneideos é composto basicamente por trés etapas: a fase de
engorda em que os animais sdo armazenados em tanques de trés a quatro meses ou até que
atinjam 16 gramas, sendo alimentados exclusivamente com racdo; a fase intermedidria cujo
principal objetivo é o crescimento do camardo, devendo-se diminuir a densidade de camardes/m?
para tal fim, até que atinjam cerca de 25 gramas apds trés meses; e a fase final que é caracterizada
pela Ultima etapa de crescimento dos melhores reprodutores, com a densidade dos estoques ainda
menor e os animais permanecendo nesta fase até atingirem cerca de 35 gramas e alcangarem a
maturidade sexual. Dessa forma, os melhores reprodutores sdao escolhidos baseando-se nas
antenas (devem estar intactas), nas ampolas espermaticas dos machos, no hepatopancreas e na
musculatura abdominal que deve apresentar-se translicida (Barbieri & Ostrensky, 2001).

A diminuicao da densidade dos plantéis é realizada apenas em cultivos extensivos ou semi-
intensivos, embora os tipos de cultivo para L. vannamei possam atingir até a categoria de super-
intensivo. Neste método, cerca de 300 a 450 camardes juvenis com 0,5 a 2 gramas juvenis por m?
sdo estocados em estufas, sem haver troca de dgua, apenas a reposicao da por¢ao que evapora. As
taxas de sobrevivéncia nesta fase podem chegar a 91%, caracterizando a grande flexibilidade desta

espécie nas condicOes de cativeiro (FAO, 2011).



O cultivo intensivo é caracterizado por altas densidades populacionais, estocando de 25 -40
camardes/m? em tanques pequenos e relativamente fundos (2000 a 5000 m’e profundidade de 1,2
a 1,5 m), com troca de 4dgua e oxigena¢dao da mesma por bombas e utilizacdao de ragGes artificiais
(Tu et al., 2008).

Embora a espécie apresente uma excelente adaptabilidade, o gradiente de temperatura
ideal para L. vannamei é em torno de 20 a 30°C, uma vez que desvios deste intervalo confortavel
tornam a fisiologia do camardo mais sensivel, como por exemplo, sob temperaturas menores que
20°C e baixas salinidades a sobrevivéncia do animal torna-se inviavel (Zhang et al., 2009). Outra
guestdo diz respeito a utilizacdo de drogas e produtos quimicos aplicados nos tanques durante o
cultivo, como antibidticos, pesticidas, desinfetantes que além de exigirem um maior gasto
energético do animal para metabolizar esses compostos ainda podem ser nocivos ao seu
crescimento (Tu et al., 2010). Hoje ja se que tais fatores afetam o mecanismo de imunidade dos
crustdceos, tornando-os mais susceptiveis aos patégenos (Hu et al., 2008). Praticamente todos
esses compostos sdo metabolizados pelo complexo do citocromo P450 (CYP) das células
basicamente do hepatopancreas dos decapodas, uma vez que este drgao andlogo aos rins e figado
dos vertebrados é o responsavel pela desintoxicacdo desse grupo (Rewitz et al., 2006; Baldwin et
al., 2009).

O complexo do CYP é o principal agente no metabolismo de xenobidticos lipofilicos como
drogas, pesticidas e hidrocarbonetos policiclicos aromaticos em geral, além da producdo de
hormonios esterdides, moléculas sinalizadoras e feroménios. A palavra xenobidtico deriva-se do
grego xenos que significa estranho, tratando-se de compostos externos que normalmente ndo sao
produzidos ou encontrados em determinado organismo, como pesticidas. As enzimas deste
complexo catalisam uma variedade de reagbes como hidroxilagdes e oxida¢Ges, sendo

caracterizadas pela sua atividade principal de monooxigenases, incorporando um 3atomo de



dioxigénio (0O,) aos substratos. Estas enzimas podem estar presentes nas mitocondrias (classe 1) ou
na membrana do reticulo endoplasmatico (classe Il) (Rewitz et al., 2006).

Outro aspecto relevante relativo as técnicas de manejo utilizadas em cativeiro é a
preocupacdo constante para evitar a perda de variabilidade genética dos plantéis, decorrente do
cruzamento entre estoques reprodutores mantidos em sua maioria sem a introducao regular de
novos individuos selvagens (Freitas et al., 2007b; Wang et al., 2005). Para monitorar os niveis de
diversidade genética dos plantéis e das populagdes comerciais, muitos estudos vém utilizando
diversos tipos de marcadores moleculares (Freitas et al., 2002, Freitas et al., 2007a; Freitas et al.,
2007b), os quais em alguns casos, também estdo sendo empregados com sucesso em programas de

mapeamento e cruzamentos controlados de camardes peneideos (Liu et al., 2004).

1.3 Os marcadores microssatélites e as ESTs (Expressed Sequence Tags)

As sequéncias microssatélites ou SSRs (Simple Sequence Repeats) consistem em sequéncias
de um a seis pares de bases que se repetem em tandem no genoma de uma espécie (Thiel et al.,
2003). S3do co-dominantes e encontram-se amplamente distribuidas no genoma de eucariotos,
possuindo o mais elevado PIC (Polymorphism Information Content) dentre os marcadores
moleculares conhecidos. O PIC avalia quanto um marcador molecular pode detectar polimorfismo
em uma populacdo e sabe-se que quanto maior o nimero de alelos e mais equivalente for a
distribuicao das freqliéncias desses alelos, maior serd o PIC (Liu et al., 2004). Locos microssatélites
sdo muito utilizados também em estudos populacionais que visam detectar efeitos recentes de
deriva e gargalo, devido a sua rapida taxa de evoluc3o, a qual varia de 10° a 10 por loco/ geracdo

(Christiakov et al., 2006).
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Estes polimorfismos sdao decorrentes principalmente de deslizes da DNA polimerase
(slippage) durante a replicagdao do DNA, o que pode acarretar a adi¢do ou subtracdo de repeticGes
encontradas para os motifs dos microssatélites (Li et al., 2008). SSRs podem estar tanto em regides
arbitrdrias do genoma quanto em regides expressas ou ESTs (Expressed Sequence Tags). Nestes
casos sao conhecidos como SSR-EST, mostrando-se extremamente eficientes para identificacao de
polimorfismos génicos e estudos de metabolismo, gendmica comparada, mapeamento genéticos e
identificacdo de QTLs (Quantitative Trait Loci), auxiliando o desenvolvimento de programas de
selecdo assistida por marcadores ou MAS (Marked Assisted Selection) (Liu et al., 2004; Perez et al.,
2005; Cristiakov et al., 2006).

A identificacdo de SSRs em regides transcritas pode se dar através do processo de
“mineracdo” de dados (datamining) em bancos de ESTs disponiveis para analise. O
desenvolvimento de diversos Projetos Genoma tem possibilitado a caracterizacdo de SSRs-ESTs
para diferentes espécies, através da analise in silico de bancos de dados, que s3ao submetidos a
pesquisa, utilizando-se diferentes recursos de bioinformatica (Kantety et al., 2002). Um exemplo
disso é o Projeto Genoma do camardo marinho L. vannamei (ShEST), que teve como objetivo
sequlenciar ESTs do genoma desta espécie, para que estas servissem de base para a identificacdo de
um conjunto expressivo de marcadores moleculares e genes de interesse que pudessem auxiliar
estudos genéticos neste grupo animal (http://www.shrimp.ufscar.br). Esta base de dados do
Projeto ShEST tem servido para estudos de caracterizacdo de SSRs-ESTs, de diferentes genes
existentes e suas respectivas funcGes. O processo de anotacdo e validacdo desses locos tem
demonstrado que esta estratégia pode fornecer uma quantidade significativa de locos
microssatélites potencialmente Uteis para estudos do genoma da espécie em questdo e de outras

espécies relacionadas (Freitas et al., 2007a).
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1.4 As reagoes de amplificagao heterdloga

A amplificacdo de locos SSRs-ESTs heterdlogos tem se tornado cada vez mais comum nos
estudos genético-populacionais, uma vez que marcas caracterizadas para uma determinada espécie
possuem grande potencial de uso em espécies taxonomicamente proximas (Wang et al., 2005). Em
camaroes peneideos, por exemplo, altas taxas de transferabilidade foram observadas para locos
SSR-EST desenvolvidos para L. vannamei. Perez et al. (2005), observaram que cerca de 69% dos
locos microssatélites descritos para esta espécie amplificaram em Litopenaeus stylirostris e 21% na
espécie Rimapenaeus birdy, sendo evidenciada maior eficiéncia para a primeira espécie,
provavelmente por esta pertencer ao mesmo género. Outro exemplo descrito por Wang et al.
(2005) mostraram que cinco de nove locos desenvolvidos para Fenneropenaeus chinensis
amplificaram em espécies relacionadas de camarao.

Esta boa eficiéncia de rea¢des heterdlogas para microssatélites de sequéncias expressas
deve-se ao fato das regides flanqueadoras aos locos SSRs serem mais conservadas por estarem sob
maior pressdo de selecdo, uma vez que em geral representaram um papel importante na
viabilidade do organismo (Bouck et al., 2007). Tal caracteristica faz com que a descri¢cdo de locos
microssatélites seja simplificada em espécies que possuem uma base de ESTs para pesquisa, uma
vez que nao é necessaria a construcao de bibliotecas gendmicas de uma espécie alvo para esta
finalidade (Freitas et al.,2007b). Analises in silico realizadas em conjuntos de ESTs disponiveis na
base de dados do NCBI (National Center for Biotechnology Information) de diferentes grupos
taxondbmicos, como crocodilos e esponjas, demonstram que locos SSRs de genes nucleares e
mitocondriais podem ser encontrados com relativa abundancia, sendo possivel estabelecer pares

de primers flanqueadores para muitos deles (Freitas, comunicacdo pessoal).
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A idéia relatada acima também é valida para estudos que se baseiam no estabelecimento de
relagdes confidveis de ortologia entre as espécies. Partindo do principio de que cépias do mesmo
gene sdao encontradas em espécies distintas, podendo apresentar igual ou semelhante fungao, locos
SSRs-ESTs e/ou ESTs podem ter sua func¢do elucidada através da anotagdo gendmica, servindo como
base para estudos em espécies relacionadas. O conhecimento de dados génicos, a filogenia
molecular e a ortologia se tornaram componentes essenciais para os estudos de larga escala de
genomas, incluindo analises de expressao génica, vias metabdlicas e construcdo de arvores (Kuzniar

et. al, 2008).

1.5. Projeto ShEST

O Projeto Genoma do camardao marinho L. vannamei (ShEST), com nucleo na Universidade
Federal de Sao Carlos (UFSCar) foi concluido no inicio de 2006 e teve como objetivo seqlienciar
regides expressas (Expressed Sequence Tags) do genoma de L. vannamei, para que estas servissem
como base para inUmeros estudos, incluindo a identificacdo de um conjunto expressivo de
marcadores moleculares e de genes de interesse que pudessem auxiliar os estudos genéticos neste
importante grupo animal. Desde entdo, analises in silico, realizadas no banco EST do Projeto ShEST
vém sendo realizados, levantando informacdes Uteis para estudos da espécie cultivada L. vannamei
e para inumeras outras espécies de peneideos nativas a costa brasileira. Dentre estes estudos
podemos destacar a caracterizacdo de marcas SSRs, SNPs e de diferentes genes existentes, suas
proteinas regulatérias e suas fungdes (http://www.shrimp.ufscar.br).

Dentro deste projeto, centenas de marcas SSR foram identificadas através de andlise de
mineracdo de dados (datamining), utilizando-se diferentes recursos de bioinformatica (Freitas,

dados ndo publicados). O processo de anotacdo e validacdo dessas seqliéncias tem demonstrado
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gue esta estratégia pode fornecer uma quantidade significativa de locos microssatélites e SNPs
potencialmente Uteis para inUmeros estudos do genoma da espécie em questdo e de outras
espécies relacionadas (Freitas et al., submetido a publicacdo). Além disso, o processo de anotac¢ao
gendmica e a identificagdo de genes e seus respectivos produtos protéicos, somado ao
estabelecimento das provaveis vias metabdlicas, podem também fornecer informacgdes valiosas
para a melhor compreensdo da funcionabilidade do organismo e manutencdo deste importante
grupo animal, contribuindo ndo somente com o desenvolvimento de ferramentas que subsidiem os
estudos genéticos aplicados a aquicultura de espécies comercialmente exploradas, mas também
com estudos conservacionistas de espécies nativas de peneideos sobreexplotadas

(http://www.shrimp.ufscar.br; Galetti, comunica¢do pessoal).

1.6. A anotagdo genomica

No caso especifico da anotacao gendmica, esta consiste na elucidacdo do produto protéico
de um gene e ocorre em trés etapas principais: (i) a de nucleotideos, que inclui a realizacdo de
blasts (Basic Local Alignment Search Tool) entre a sequéncia de nucleotideos estudada e aquelas
presentes nos bancos de dados (BD); (ii) a de proteinas que procura similaridade entre as
sequéncias analisadas e as de outras espécies possuidoras de proteinas semelhantes ja descritas e
também disponiveis para pesquisa; e (iii) a anotacdo funcional que tem o objetivo maior de
relacionar a proteina ao seu papel bioldgico, tendo como principal fonte sequéncias cuja funcao ja
se encontra bem conhecida em outras espécies (Stein, 2001; Louis et al., 2001).

O processo de anotacdo pode ser divido em quatro dimensdes que sao caracterizadas
brevemente a seguir: identificacdo de genes e analise de proteinas com funcdo elucidada ou ndo

(primeira); especificacdao dos componentes celulares e suas intera¢Ges, sendo que o delineamento
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das interagBes quimicas e fisicas com a célula possibilita a constru¢dao de redes enzimaticas ou
networks (segunda); elucidacdo de conhecimentos sobre arranjos cromossGmicos, componentes e
ciclos celulares (terceira) e finalmente a dimensao que se foca em estudar as mudangas ocorridas
nas sequéncias do genoma durante a adaptacgdo evolutiva (quatro) (Reed et al., 2006). Aqui é dada
maior énfase as primeira e segunda dimensdes.

Na anotacdo de uma dimensdo apenas é determinada a funcdo de determinado gene com o
auxilio de diversas ferramentas de bioinformatica, como as de procura por sequéncias homdlogas
tipo BLAST e FASTA. Essa anotacdo é o primeiro passo para a reconstru¢ao de um genoma, uma vez
gue fornece diversas enzimas e proteinas de transporte importantes. J4 na anotacdo de duas
dimensdes sdo adicionadas informagdes como componentes celulares e suas interagdes, como por
exemplo, a construcdo de uma network metabdlica que une dados genéticos e bioquimicos com o
objetivo central de definir as principais transformac¢des quimicas que acontecem na célula (Reed et
al, 2006).

Diversos bancos de dados disponibilizam informagdes bioquimicas sobre as proteinas, em
especial as enzimas, como o ExPASy Proteomics Server (expasy.org), o KEGG (Kyoto Encyclopedia of
Genes and Genomes — http://www.genome.jp/kegg/) e o BRENDA (www.brenda-enzymes.info),
fornecendo mais detalhes sobre as atividades enzimdticas. Algumas informagdes s3o mais
confiaveis do que outras, fornecendo diferentes dados das rea¢des bioquimicas, sendo que as
baseadas nas atividades enzimaticas tendem a apresentar maior confianca em relacdo aquelas
baseadas somente em similaridade de sequéncias (Reed et al., 2006).

Dentre as informacdes importantes obtidas através da anotacdo de proteinas em BDs como
o SwissProt (http://expasy.org/sprot/) estdo os codigos enzimaticos das enzimas também conhecidos
como EC numbers (Enzyme Commission). Estes apresentam um papel essencial na representacao

computacional das reagbes enzimdticas em uma network, representando basicamente uma
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classificacdo hierdrquica de reagdes. Os trés primeiros digitos de cada EC number representam o
tipo de reacdo quimica realizada pela enzima (oxiredutase, liase, etc.) com mais algumas possiveis
moléculas que possam vir a interagir, como co-fatores. O quarto digito corresponde a um substrato
especifico ou a um nimero de série (Barrett et al., 1992 apud Yamanishi et al., 2009).

Hoje ja se sabe que as similaridades nas sequéncias ndo sao suficientes para se inferir sobre
a similaridade também na estrutura e funcdo de uma proteina ou enzima (Yamanishi et al., 2009),
sendo assim, os valores de score e e-value mostram-se indicadores mais confidveis de niveis de
similaridades estruturais do que o valor de identidade alcancado pela comparacdo de sequéncias
par a par (Rost, 2002).

Os valores de score sdo caracterizados pela porcentagem de similaridade entre a sequéncia
estudada (query) e aquelas presentes nos BD online (subject). Logo quanto maior este nimero mais
confiavel é o valor de identidade, sendo que esta pode ser definida como o valor em porcentagem
do nuimero de acertos (matchs) em relagdo ao tamanho total do alinhamento (identidade). Ja o e-
value é tido como a chance de que o alinhamento gerado tenha sido ao acaso, ou seja, sem
significado bioldgico algum. Desta forma, valores de e-value tendendo a zero sdo os mais confidveis
(Manual de Anotacdo, http://www.lge.ibi.unicamp.br/manuais/manual_anota_cp.htm). Nota-se que
mesmo entre blasts que apresentaram valores de e-value muito baixos, é improvavel que os quatro
digitos dos EC numbers das enzimas coincidam devido a grande especificidade destas (Rost, 2002).
Dessa forma, embora as sequéncias descritas possam corresponder a mesma enzima, estas nao
possuem EC numbers idénticos, uma vez que o Ultimo digito difere entre ambas. Este ultimo
algarismo corresponde a particularidades da natureza enzimatica, como, por exemplo, um
substrato especifico. Assim, tem-se a mesma enzima com EC numbers, especificidades e até mesmo

estruturas distintas.
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Em muitos BD publicos online os EC numbers sao normalmente utilizados como
identificadores de enzimas nos mapas de vias metabdlicas, o que torna possivel relacionar estas as
reagdes quimicas nas networks (Kanehida et al., 2008 apud Yamanishi et al., 2009). O primeiro
digito do EC number caracteriza o tipo de atividade enzimdtica desempenhada, seguindo a seguinte
classificacdo: oxidoredutases (1.-.-.-), transferases (2.-.-.-), hidrolases (3.-.-.-), liases (4.-.-.-),
isomerases (5.-.-.-) e ligases (6.-.-.-). O segundo digito especifica o substrato, o grupo transferido e o
tipo de ligacdo. Os terceiros e quartos digitos correspondem a maiores detalhes sobre
especificidades (Rost, 2002; Banco de Dados de Estruturas de Enzimas EC-PDB
(http://www.ebi.ac.uk/thornton-srv/databases/enzymes/).

No entanto, apesar da relevante importancia dos cédigos enzimaticos, enzimas importantes
e constituintes de diversas vias ndo possuem um EC estabelecido devido ao principio de que apenas
enzimas com a existéncia de atividade catalitica confirmada podem receber EC numbers (Yamanishi
et al., 2009; Rost, 2002). Quando se considera duas enzimas com EC numbers idénticos, a sequéncia
destas é muito mais similar do que suas estruturas, uma vez que se sabe que enzimas com
estruturas semelhantes geralmente diferem em detalhes de suas fun¢des. Um exemplo disso é o
fato de que podem ocorrer discrepancias na especificidade, substrato e/ou co-fator de enzimas
com EC numbers idénticos (Aloy et al., 2001; Reed, 2006; Claudel-Renard et al., 2003).

Outro dado importante a ser extraido dos BD é o dominio das proteinas, ou seja, a qual
familia estas pertencem ou apresentam funcdo semelhante. Essa inferéncia é baseada na idéia de
gue genes com sequéncias semelhantes possuem produtos protéicos também semelhantes
decorrentes do principio de ancestralidade e da hipdtese destas linhagens terem divergido ao longo
do tempo evolutivo, resultando em especiacdo e duplicacdes génicas (Claudel-Renard et al., 2003).

Porém, com o seqlienciamento de genomas completos e o conhecimento de sequéncias de

um numero cada vez maior de espécies, notou-se que o repertério de familias protéicas é maior do

17



gue imaginado anteriormente e este varia significativamente entre os organismos como resultado
de diferentes taxas e modos de evolug¢do. Com isso, baseando-se nas similaridades e diferengas das
fungdes protéicas pode-se realizar a inferéncia sobre proteinas desconhecidas anteriormente (Aloy
et al., 2001; Nahum et al., 2009).

Um dos principais BD utilizados atualmente tem sido o KEGG que se caracteriza por unir
informagdes gendmicas as de ordem funcional. As informagdes gendmicas sao estocadas em uma
base de dados de genes (GENES) que é um catdlogo sobre todos os genomas parciais e
completamente sequenciados até o momento. Ja as informacgdes sobre as funcbes destes genes
estdo em um banco de dados de vias metabdlicas (PATHWAY) que contem as representacoes
graficas de processos celulares, tais como metabolismo. A unido destes dois conjuntos é vista pela
forma de networks protéicas ou enzimaticas que possuem EC numbers conectando-os. Quando os
genes sdo identificados, estes sdo rearranjados de acordo com a similaridade das sequéncias, os EC
numbers sdao determinados e as vias metabdlicas sdo construidas com o auxilio de ferramentas
computacionais, correlacionando genes e enzimas. Para isso, os softwares se baseiam nas rela¢des
de ortologia e na maior conservagdo das sequéncias enzimaticas, devido a grande pressdao de
selecdo a qual estdao submetidas por serem de suma importancia para a sobrevivéncia do individuo
(Kanehisa & Goto, 2000).

As proteinas cuja fung¢do é a de transporte sdao caracterizadas por possuirem um TC number
(Transport Commission). Este é utilizado para classificar estas proteinas de acordo com suas
funcbes e é constituido de cinco digitos correspondentes a (i) classe transportadora, como
transmembrana ou transporte ativo dentre outros (primeiro digito); (ii) subclasse de transporte
como a energia utilizada no transporte (segundo digito); (iii) familia transportadora (terceiro digito);
(iv) subfamilia transportadora (quarto digito) e (v) o transporte por si s6 com sua respectiva

polaridade, especificidade e mecanismo de acdo (quinto digito). Algarismos nove como ultimos
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digitos de EC e TC numbers significam que ha alguma informag¢dao nao disponivel ou incompleta
(Saier & Barabote, 2006).

Apesar dos avangos nos estudos de anota¢do genOmica, ainda hoje nao esta claro se existe
alguma relagdo entre organismos com proteinas semelhantes possuirem capacidades metabdlicas
semelhantes. Dessa forma, esta relacdo torna-se possivel apenas levando-se em conta as condicdes
filogenéticas que podem auxiliar a conectar a informagdo gendmica a diversidade fenotipica,
realcando as caracteristicas metabdlicas dos organismos. Anotacdes gendmicas baseadas em
arvores filogenéticas tornam-se mais confidveis na identificacdo da funcdo dos clusters protéicos,
representando a conservacao da funcdo da proteina, co-fator e substrato, por exemplo. Essas
abordagens garantem maior confiabilidade aos resultados, embora melhorias nesta area ainda

sejam necessarias (Nahum et al., 2009).

2. Objetivos

Diante da introdugdo exposta anteriormente, o presente trabalho teve como objetivos:

2.1. Realizar a validagao populacional de locos SSRs-ESTs na espécie exdtica Litopenaeus
vannamei e avaliar o potencial de uso dessas marcas nas espécies nativas marinhas Xiphopenaeus
kroyeri, Farfantepenaeus brasiliensis, Litopenaeus schmitti, Farfantepenaeus paulensis e
Rimapenaeus constrictus, disponibilizando um maior nimero de marcadores microssatélites
eficientes para os estudos genético-populacionais destas espécies.

2.2. Realizar a anotagdo gendmica em locos SSR-ESTs e ESTs, a partir de pesquisa eletronica
realizada em diferentes bancos de dados, disponiveis na pagina de anota¢do do Projeto Genoma

EST de Litopenaeus vannamei.
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2.3 Estabelecer os cédigos de identificacdo das enzimas (EC numbers), através da utilizagao
das informacgdes obtidas decorrentes do processo de anotagdao gendmica para determinagdo de

algumas das possiveis vias metabdlicas presentes no grupo dos camardes

3. Justificativas

O Projeto Genoma do camardao marinho L. vannamei (ShEST), com nucleo na Universidade
Federal de S3ao Carlos, teve como objetivo sequlienciar regides expressas do DNA ou ESTs que
sirvam como base para a identificacdo de marcadores moleculares e caracterizagdao dos diversos
genes e proteinas presentes no grupo dos camardes. Cerca de 45 mil sequéncias expressas foram
disponibilizadas para analise, sendo que um estudo prévio de datamining caracterizou centenas de
locos SSRs-ESTs utilizando diferentes ferramentas computacionais (Freitas et al., dados nado
publicados). A etapa posterior de anota¢do e validagdo populacional destes locos é extremamente
importante para a descricdo do potencial de uso dessas marcas para estudos que visem a
identificacdo de genes de interesse e o estudo de polimorfismos em espécies de camardes
cultivados, mas também caracterizando a estrutura genética de popula¢ées naturais de peneideos.
Além disso, o processo de anotacdao gendmica de marcas ESTs que ndo contenham SSRs em sua
composicao pode auxiliar ambas as abordagens acima mencionadas, contribuindo efetivamente

para descricdao de importantes genes e vias metabdlicas presentes no grupo dos camaroes.
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4. Metodologia

4.1. Obteng¢ao das Amostras

As amostras de DNA utilizadas neste trabalho foram obtidas do Banco de DNA do
Laboratério de Biodiversidade Molecular e Conservagdao do Departamento de Genética e Evolugao
da Universidade Federal de Sdo Carlos (Sdo Carlos, SP). Foram utilizadas 30 amostras de camardées
L. vannamei, pertencentes a diversas populagdes cativas de diferentes centros de cultivo do pais
paa cada loco analisado. Trés amostras de cada uma das espécies nativas (Xiphopenaeus kroyeri,
Farfantepenaeus brasiliensis, Litopenaeus schmitti, Farfantepenaeus paulensis, Rimapenaeus
constrictus, Macrobrachium amazonicum e Macrobrachium jelskii) também foram utilizadas para
avaliagdo da taxa de transferabilidade de locos SSR-EST entre espécies relacionadas.

A quantificacdo das amostras foi realizada em gel de agarose 0,8%, imerso em tampado TBE
(1x) (Tris-Base, Acido Bodrico, EDTA), juntamente com brometo de etideo (0,5pg/ml), sob uma
condicdo de corrida de 1 hora a 100 volts. Como pardmetro da quantificacdo, foi utilizado o
marcador de peso molecular Low DNA Mass Ladder (Invitrogen) que evidencia bandas de 200, 120,
80, 40, 20 e 10ng de DNA. Apds a corrida, o gel de agarose contendo o DNA impregnado de
brometo de etideo foi levado ao Transluminador e sob luz ultravioleta a intensidade das bandas do
marcador e do DNA em questdo foi comparada, determinando-se assim a concentracdao do mesmo.
Seguida a quantificacdo, aliquotas de 50ng foram confeccionadas e estocadas a -20°C para serem

utilizadas nas reacdes de PCR para validacdo populacional das SSRs-ESTs.
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4.2. Validacao dos locos SSRs-ESTs

Os marcadores SSR-ESTs utilizados no presente trabalho foram obtidos da biblioteca
gendmica de cDNA de L. vannamei, construidas a partir de amostras de hepatopancreas, musculo,
pedinculo ocular, larvas e ovos. Os fragmentos clonados foram seqienciados, clusterizados e
analisados através da utilizacdo de um pipeline especificamente desenvolvido para descricdo de
SSRs-ESTs (Freitas, comunicacdo pessoal). Desta forma, os vetores foram removidos, os
microssatélites identificados e os respectivos primers desenhados, tornando possivel a validacdo
dos ESTs contendo os marcadores SSRs.

Para tal, as amostras de DNA de 50ng foram utilizadas em reacdes de PCR de touchdown de
temperatura, para determinar inicialmente o intervalo de temperatura para a amplificacdo dos
locos, sendo realizadas alteragdes no ciclo da reagdo e nas concentracdes dos reagentes quando
necessario. Os pares de primers utilizados para amplificacdao dos 32 locos SSRs-ESTs aqui testados
foram obtidos do BD de SSRs-ESTs (acesso restrito) do  Projeto  ShEST
(http://www.shrimp.ufscar.br).

Para as reac¢des de PCR foram utilizados 1,25mM de dNTPs, 1x Taq Buffer, 50ng de DNA,
MgCl, (1,5 ou 2mM), Tag Polimerase (1U ou 2U) e 2 pmoles do primer contendo a cauda M13 (TGT
AAA ACG ACG GCC AGT) em sua extremidade 5’, 8 pmoles do primer sem a cauda e 8 pmoles do
primer M13 em um volume final de 10ul de reacdo. Para determinar o padrao de amplificacdo ideal
foram realizados testes de touchdown de temperatura (48 a 56°C) em ciclos que se constituiram

das fases de desnaturacdo, anelamento e extensdo de acordo com a tabela 1.
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Tabela 1: Ciclo padrdo nos testes de touchdown de temperatura e nas validagdes no termociclador MJ Research com o

primer M13.
Steps Ciclo da Reagao
Step 1 5 minutos & 95°C
Step 2 3 ciclos de
Step 3 30 Segundos a 94°C
Step 4 45 segundos a cada TM média (48 a 56°C)
Step 5 45 Segundos a 72°C
() ()
Step30 20 ciclos de
Step31 30 Segundos a 94°C
Step32 45 segundos a TM do primer M13 (53°C)
Step33 45 Segundos a 72°C
Step34 15 minutos a 72°C
Step35 24h a 4°C

Os locos que amplificaram foram novamente submetidos a rea¢des de PCR utilizando o
oligonucleotideo (primer forward ou reverse) que continha em sua extremidade 5 a sequéncia de
18 pares de bases complementar a sequéncia universal M13, o oligonucleotideo sem a cauda e o
primer M13, agora marcado com um fluoréforo (FAM, NED, HEX ou TET Applied Biosystems Inc.),
seguindo protocolo descrito por Schuelke (2000).

A visualizacdo dos fragmentos gerados pelas reacbes de PCR nos testes de validacdo
populacional utilizando-se o primer M13 foi realizada em gel de agarose 2% nas mesmas condigdes
de corrida ja descritas. Para se estimar o tamanho aproximado dos fragmentos observados, foi
utilizado o marcador de peso molecular 1kb Plus da Invitrogen que evidencia bandas de 100 a 1200
pb com o intervalo de 100 pb entre elas. Os locos supostamente polimdrficos foram submetidos a
genotipagem em seqlienciador MegaBACE 1000 DNA Analysis System de 96 capilares (Amersham
Biosciences) e analisados no software Fragment Profiler versao 1.2 de mesmo fabricante.

As analises estatisticas para os locos que confirmaram o polimorfismo foram realizadas
utilizando-se o software Genepop, versao 4.0, disponivel na website

http://wbiomed.curtin.edu.au/genepop. Foram determinadas as freqiéncias alélicas e genotipicas,
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além do numero de heterozigotos e homozigotos esperados e observados. Os niveis de
heterozigozidade foram determinados através da relagdo entre nimero de heterozigotos e o
numero total de individuos.

A existéncia de equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) foi calculada através do Teste Exato
(Raymond & Rousset, 1995) e a presenca de desequilibrio de ligacdo também foi estimada com o
auxilio da correcdo seqliencial de Bonferroni (Rice, 1989), realizada para avaliar a significancia dos
resultados encontrados. As analises estatisticas para evidenciar stutters e/ou a presenga de alelos
nulos foram realizadas com o auxilio do algoritmo Brookfield do software Micro-Checker
(Oosterhout et al., 2004), versao 2.2.3, disponivel na website
http://www.microchecker.hull.ac.uk/DownloadMC.jsp. O PIC (Polymorphism Information Content)
dos locos polimérficos foi calculado baseando-se na equacdo de Thiel et al. (2003), na qual k é o
nimero total de alelos detectados para o respectivo loco microssatélite e Pi é a freqliéncia

encontrada para os alelos.

i
PIC=1-3 P’
i=l

4.3. Anotacao Gendmica

A anotacdo genomica foi realizada na pdgina de anotacdo do Projeto ShEST, desenvolvida
pelo Laboratério de Gendmica e Expressdo da Unicamp (http://www.lge.ibi.unicamp.br/camarao).
Todas as sequéncias a serem anotadas foram disponibilizadas em formato FASTA e submetidas
automaticamente a blasts que compararam nucleotideos contra banco de dados de nucleotideos
(blast N) e blasts que compararam as seis fases de leitura da sequéncia de nucleotideos (query)

contra BD de proteinas (b/ast X).
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Na determinag¢dao do produto génico foram levados em consideragao valores de e-value
menores que 10~ e altos valores de score de todos os blasts automaticos, além de simbolo e funcao
génicos, frame de leitura, dentre outros. Com estes valores estabelecidos, acessou-se o BD do CD-
SEARCH (http://www.expasy.ch/sprot/) com a finalidade de se obter o dominio do gene, baseando-
se nos melhores valores de e-value e score. O préximo passo foi acessar o BD do Swissprot
(http://www.expasy.ch/sprot/), BD de proteinas curado, que apresenta alto nivel de anotagio,
minimo de redundancia e alto grau de integracdo com outros BD (Manual de Anotacao,
http://www.lge.ibi.unicamp.br/manuais/manual_anota_cp.htm).  Informacbes relativas  aos
produtos derivados dos consensos desse blast e dos realizados anteriormente nos BD dos blasts X
assim como EC numbers (enzimas), TC number (proteinas de transporte), funcdo, simbolo do gene e
organismo homadlogo foram anotadas nesta etapa.

Através do Swissprot foi acessado o BD GO (Gene Ontology, http://www.geneontology.org/),
no qual foram obtidas informag¢des como componente celular, funcdo molecular e processo
bioldgico. Ao final, os resultados dos blasts N, X, Swissprot e CD-SEARCH foram comparados entre si,
a fim de verificar a compatibilidade dos dados obtidos, antes de elucidar o produto génico e finalizar
a anotacdao gendmica. Quando os dados nao foram suficientemente esclarecedores, blasts em
outros BD, como NCBI-gen (www.ncbi.nlm.nih.gov) e KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and
Genomes - http://www.genome.jp/kegg/pathway.html), foram realizados. Em casos em que nao foi
possivel certificar-se sobre o produto codificado pelo gene, este foi definido como proteina
expressa, a qual provavelmente corresponde a um produto protéico de um gene ainda ndo descrito

e/ou sem funcdo conhecida.
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4.4, Estabelecimento das vias metabodlicas

Apds a etapa de anotacdo e determinacao dos EC numbers de cada produto génico
enzimatico, todas as enzimas que possuiram cédigos confidveis, foram submetidas a andlise nos
bancos de dados BOCD (BioCyc Open Chemical Database, http://biocyc.org/open-compounds.shtml)
e KEGG. Esta analise foi realizada com o auxilio do software de visualizacdo rapida de rotas
metabdlicas PAICE versao 2.80, disponivel em ambiente WEB sob licenga publica GPL v3 no sitio
http://sourceforge.net/projects/paice/.

Através dos cédigos de identificacdo enzimaticos obtidos no processo de anotacdo geno6mica
o software PAICE realizou blasts no BD do KEGG e identificou as respectivas vias metabdlicas aos
guais estes EC numbers pertencem. Assim, diversas rotas apareceram repetidas vezes no processo
de busca, toda vez que possuiam EC numbers em comum. Ao final da andlise, no entanto, o nimero
de vias metabdlicas Unicas foi fornecido e as representacdes graficas dessas vias juntamente com os
seus cadigos enzimaticos explicitados foram geradas.

Para disponibilizacdo das imagens graficas obtidas foi utilizada uma tabela de input,
contendo informacgdes relativas a EC numbers e dados controle de experimentos baseados em
valores de expressdo génica descritos para outros organismos (disponivel pelo software), uma vez
gue no presente trabalho, dados experimentais de expressao génica ndo foram produzidos.

O output dos dados gerou imagens das vias com EC numbers diferenciados por cores, como
por exemplo, verde para inducdo e vermelho para supressdao de um gene em uma determinada via.
Apenas as vias relevantes e/ou representadas por um minimo de EC numbers ressaltados com cores
foram selecionados.

As respectivas enzimas foram classificadas de acordo com o primeiro digito de seu EC

number (varidvel de 1 a 6), baseando-se no BD de Estrutura de Enzimas (Enzyme Structures
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Database) ou EC->PDB disponivel em WEB com acesso em http://www.ebi.ac.uk/thornton-
srv/databases/enzymes/. Nesta anadlise, foram obtidas informacgGes relativas a func¢do, substrato

enzimatico, reacdo catalisada, entre outras.

5. Resultados e Discussao

5.1. Capitulo 1

5. 1. 1. Reagdes de PCR utilizando o primer M13

Amostras de DNA pertencentes a 100 individuos de diferentes populagdes cativas de
Litopenaeus vannamei foram quantificadas e utilizadas nos testes de validagdao populacional.
Inicialmente, para verificar o padrao de amplificacdo dos locos SSRs-ESTs selecionados, foram
realizados testes de touchdown de temperatura utilizando amostras de DNA de L. vannamei a 50ng.

Do total de 32 locos testados nas reacdes de PCR (Tabela 2), 10 locos (CL272 NM Contigl,
CL315 NM Contigl, Contig 2061, Contig 1309, Contig 2075, Contig 2114, Contig 2533, Contig 871,
Contig 2087 e CL320 Contigl) amplificaram apresentando fragmentos de 100 a 300pb, 13 locos (CL1
SH Contig7, CL1 SH Contig 33, CL12 SH Contig 2, Contig 188, Contig 498(b), Contig 81, Contig 162,
Contig 182, Contig 1227, Contig 1539, CL 378 Contigl, CL1 Contig 35 e CL1 Contig 24) ndo
amplificaram em nenhuma das temperaturas testadas e nove locos (CL12 SH Contig 3, CL5 RP Contig
1, CL30 RP Contig 1, Contig 67, Contig 1812, Contig 585, CL304 Contig 1, CL1 Contig 13 e CL12 Contig
2) mostraram amplificagdo em tamanhos divergentes do esperado ou presenca de bandas espurias,
sendo eliminados das analises posteriores. Somente os 10 locos que apresentaram padrdo de
amplificacdo satisfatorio foram submetidos a novas reacdes de PCR em maior nimero amostral (20

- 30 individuos) para a determinag¢do do grau de polimorfismo.
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Apds as novas reagdes de PCR com o primer M13 marcado com fluoréforo (FAM, HEX, NED
ou TET) para validagao populacional e genotipagem dos locos constatou-se que nove destes sdo
polimérficos. Sdo eles: CL272 NM Contigl, CL315 NM Contigl, Contig 2061, Contig 1309, Contig
2075, Contig 2533, Contig 871, Contig 2087 e CL320 Contigl. O loco Contig 2114 foi classificado
como monomorfico apds genotipagem.

O loco CL272 NM Contigl (AG)e obteve amplificacdo em 18 individuos com fragmentos
variando de 100 a 174 pb. O marcador CL315 NM Contigl (AAG)s apresentou bom padrio de
amplificacdo para 25 individuos, com tamanho dos fragmentos obtidos variando de 96 a 186 pb. Ja
Contig 2061 (CT)17 amplificou em 21 individuos com alelos variando de 244 a 260 pb e o Contig

1309 (AC)s...(AC)s em 25 amostras, com tamanho de alelos de 155 a 271 pb (Figura 2).

300pb
200pb

100pb

Figura 2: Amplificagdo do loco Contig 1309 em dez dos 25 individuos testados. Fragmentos variam de 150 a

250pb.
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Tabela 2: Detalhamento sobre os 32 locos SSRs-ESTs utilizados. Seqliéncias forward e reverse, motif, temperatura de
anelling e padrdo de amplificagdo obtido.

Loci Primers (5’-3’) Motif T(°C) Padrdo de amplificagdo
. F: CATGTTCACTTACCTACTGG
CL1 SH Contig 7 R: CCTGATTGAAGAACAGAAG (CAG)6 - Ausente
. F: CTTCTCTGGCTTCTTCTC
CL1 SH Contig 33 R: GTTGTATCTGAACTTGAAGG (CCA)5 - Ausente
F: TCACCTATTCACTCTCAAAC
CL272 NM Contigl (AC)6 51/53 Presente
R:AGTGAGTGAGTTAGTGTGTTG
. F:CTCATTATGTCCTTCTTGTC
CL12 SH Contig2 R: TAGAGGAGAGGTGTCTACTG (16)6 . Ausente
. F: CATTATGTCCTTCTTGTCC -
CL12 SH Contig3 R: ATCATTCAGTGGTCACTTC (TG)6 49-54 Bandas expurias
. F: CACACACACATACACATCC L.
CL5 RP Contigl R: CCATGTTCACTTACCTACTG (AG)15..(ACAA)11..(AC)7 49-54 Bandas expurias
. F: AGTAGCAGTAAGGTTAGTTAGC -
CL30 RP Contigl R: CTTACCTCTACGCTCAGAC (CAG)23..(AGC)11 49-54 Bandas expurias
F:CAACACTAAAGGAACACACAC
CL315 NM Contigl (AAG)5 49-54 Presente
R: CGTTTCTTGTTTTCTCTGTG
. F: TAGTGTTCACAGATTCCG
Contig2061 R: GAAGTATCAAACAGAACAGC (n7 Presente
. F: TGTTGTCCTTACTGATGG
Contig 188 R ATCATCCTCATCATCCTC (TGA)5..(GAT)6.. (GAT)5.. (GAC)7 - Ausente
. F: GGAACCTGTCATCTGAAC
Contig 498 (b) R: CTCTCTCATCGATTTTGTC (TA)6 . Ausente
F: TCTGCATCTATATTCACACC
Contig1309 (AC)8...(AC)6 49-54 Presente
R: AGTGAGTGAGTCTGTTTGTG
. F: AGAACTGAACTTTGACCTTG
Contig2075 R: CATACAATTCCAAGACCG (TTC)5 49-54 Presente
. F: AGAATAGAAGGTTCTCGAAG
Contig81 R: ATAGTATGCAGCCTCAAAG (TC)12..(TC)6 - Ausente
. F: AAGAAGAGGAAGAAGAAGAG
Contigl62 R: TTTCTAGGACAGTTATACGG (GAG)> . Ausente
Contig2114 F: TCCCGAAGAAATAGTCTC (GT)6 49-54 Presente
R: GAAAGTCCATGACAATCTC
. F: CCTGTTACTTCACCATAAAG
Contig182 R: ACAGGAGAGAACATCTTTG (AT)6 ; Ausente
. F: TAACTCGCATTCTATCTCC -
Contig67 R: CATACTACTGGTGTTTGAGC (TC)18..(TG)6 49-54 Bandas expurias
. F: CCCAGATTAATGGCTATAC
Contig1227 R: ACATGCAGTTTCTTCTCTC (GAA)5 - Ausente
. F: AACTTGTGTGTTCCATGC -
Contig1812 R: CGGATGATCTAGAAAGCTC (TA)6 49-54 Bandas expurias
Contig2533 F: GATGTGCAGGTGATACTG (ATT)5 49-54 Presente
R: CTGTCAAGTGAGGTAAAGAG
. F: TCTGAATCTCCTCAGTCAG
Contig871 (CT)10...(CT)7...(CT)8 49-54 Presente
R: ATTCAGCTAGAGAAAGAAGG
. F: AGGTTCATACGCCATTAC -
Contig585 R: CTTCAGAGCATGTITCTTC (GAG)5 49-54 Bandas expurias
. F: CACAGACAGTACATTAGTTCC
Contig1539 R: TGTGGATGAGAGTAAACG (16)6 . Ausente
Contig2087 F: TACAACCGCAAGTAGATG (CA)6 49-54 Presente
R: ATAGAAGAGTATAGGTAGGCG
F: CCGTTCTTGTGATTTCTC
CL378 Contigl (TTA)S5...(CT)6 - Ausente
R:AACTATCTCAAGAGGCAGAG
. F:GTGGTTAAGGTACTGAAGG
CL1Contig35 RTGGTITAGAGACTITCTGAG (GCT)6 - Ausente
F: ATCACACTAAGCAGGATATG
CL320 Contigl (TG)10 49-54 Presente
R:ATCACACTAAGCAGGATATG
F:CAAGAAAGTCGTATCTGAAC
CL1Contig24 (TGG)5 - Ausente
R:AGGATTCTAATCCAAGAGAC
F:TATCGTCCTCCTCAAAAG
CL304Contigl (GAC)5 49-54 Bandas expurias
R: TCATCTAAGTCATCATCGTC
F: TGTCATAATCCGACTCTTC
CL1Contigl3 (CCA)5 49-54 Bandas expurias
R:AGTAGGTGTTGATTGTGATG
i F: CTCATTATGTCCTTCTTGTC
CL12Contig2 (TG)6 49-54 Bandas expurias

R: TAGAGGAGAGGTGTCTACTG
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Apds o processo de genotipagem do loco Contig 2075 (TTC)s foi evidenciada variagdo alélica
de 118 a 292 pb em 21 individuos amostrados (Figura 3). Para o Contig 2533 (ATT)s obteve-se
amplificacdo em 27 individuos com o tamanho dos alelos variando de 117 a 216 pb (Figura 4). O
Contig 871 (CT)1o...(CT);...(CT)g amplificou em 25 individuos, revelando alelos de 170 a 260 pb de
tamanho (Figura 5). O marcador Contig 2087 (CA)s demonstrou polimorfismo alélico variando de
154 a 298 pb em 26 individuos amostrados e o CL320 Contigl (TG)1o amplificou fragmentos em 22
individuos com alelos variando de 92 a 142 pb (Figura 6). Para todos os locos testados, o gradiente
de temperatura utilizado nas reacdes de touchdown foi de 49 a 56° C. Todas as informacdes

descritas aqui encontram-se sumarizadas na tabela 3.
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100pb

Figura 3: Amplificagcdo do loco Contig 2075 para 21 das 10 amostras testadas. Fragmentos de 200pb.

300pb
200pb

100pb

Figura 4: Amplificagdo do loco Contig 2533 em oito dos 27 individuos testados. Fragmentos de 150pb.

30



Figura 5: Amplificagdo de sete dos 25 individuos testados para o loco Contig 871. Fragmentos de 100 a 200pb

-1 2 3 4 5 6 il 9 10
300pb |
200pb

100pb

Figura 6: Amplificacdo do loco Contig 2087 para 10 das 26 amostras testadas. Fragmentos de 200 pb.

5.1.2. Andlises estatisticas

Apds a etapa de genotipagem, foram realizadas as analises estatisticas nos nove locos
polimdrficos utilizando-se o software Genepop, sendo estimados o numero de homozigotos
e heterozigotos esperados e observados e os niveis de heterozigozidade, estimados através da
relacdo entre o niumero de heterozigotos e o numero total de individuos analisados.

Para o loco CL272 NM Contigl obteve-se um total de 18 alelos e heterozigozidade
observada de 0,84. O mesmo valor de heterozigozidade observada foi visto também para os
marcadores CL 315 NM Contig 1 e Contig 1309, cuja diversidade alélica foi de 13 e 15 alelos,
respectivamente. Ambos os marcadores Contig 2061 e Contig 2533 apresentaram oito alelos e

heterozigozidades observadas de 0,86 e 0,55, respectivamente. Em relacdo aos locos Contig 2075 e

Contig 2087, cada um mostrou 13 alelos e niveis de heterozigozidades observadas de 0,45 e 0,80
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respectivamente. Para os locos Contig 871 e CL320 Contigl o numero de alelos e a
heterozigozidade observada foram respectivamente, 20 alelos e 0,76 e quatro alelos e 0,32.

Considerando-se o total de locos polimdrficos validados neste trabalho, obteve-se uma
diversidade alélica variando de 4 a 20 alelos e niveis de heterozigozidade observada de 0,32 a 0,86.
Nenhum loco mostrou-se em desequilibrio de ligacdo, sendo que o loco Contig 2075 ndo se
apresentou em equilibrio de Hardy-Weinberg (ap6s o Teste Exato de Raymond e Rousset, 1995),
evidenciando déficit significativo de heterozigotos mesmo apds correcdo de Bonferroni. A andlise
no software Micro-Ckecker para verificacdo de alelos nulos mostrou que ha a evidéncia destes no
loco Contig 2075, provavelmente devido a modificacdes nas regides flanqueadoras dos primers
desenhados para o loco microssatélite isolado, impossibilitando, assim que estes se anelem a fita
molde de DNA com o consequente impedimento da replicacdo (Callen et al., 1993).

Os locos que apresentaram os maiores valores de PIC (Polymorphism Information Content)
foram o Contig 871 e CL 272 NM Contig 1, sendo que estes valores variaram de 0,76 a 0,92, com
apenas um unico loco evidenciando baixo conteudo de polimorfismo (CL 320 Contig 1, PIC = 0,34).
A anotac¢do gendmica realizada nesses locos mostrou que somente os locos Contig 2061, Contig
2087 e Contig 2075 apresentam similaridade suficiente com genes ja descritos nos bancos de dados
consultados, evidenciando, respectivamente, relagdo com a sintese de fatores de transcricao,

proteinas ligantes de acidos graxos e inibidores de serina protease (Tabela 3).
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Tabela 3: Detalhamento sobre os locos polimdrficos: motif, nimero de alelos (Na), heterozigozidade esperada (He),
heterozigozidade observada (Ho), valores de Polymorphism Information Content (PIC) e os respectivos produtos

protéicos dos locos.

Loco Motif Tam?nho Alelos He Ho Na PIC P Proteina
populacional (N) value
CL272 NM Contigl (AC)s 18 100-174 0,93 0,84 18 0,90 0.1890 Proteina expressa
CL315 NM Contigl (AAG)s 25 96-186 0,83 0,84 13 0,82 0.6690 Proteina expressa
Contig 2061 (CT)17 21 244-260 0,81 0,86 8 0,89 0.8070 Fator de transcrigao
Contig 1309 (AC)s...(AC)s 25 155-271 0,83 0,84 15 0,81 0.7778 Proteina expressa
Contig 2075 (TTC)s 21 118292 083 045 13 081 0 Inibidor I/1l da serina
protease
Contig 2533 (ATT)s 27 117-216 0,78 0,55 8 0,81 0.0390 Proteina expressa
Contig 871 (CT)10...(CT)7...(CT)s 25 170-260 0,94 0,76 20 0,92 0,0027 Proteina expressa
Contig 2087 (CA)s 26 154298 077 080 13 076 01675 oo "gg;';f de acido
CL320 Contigl (TG)10 22 92-142 0,32 0,32 4 0,34 0.5106 Proteina expressa

* loco com déficit de heterozigotos

5.1.3. Transferabilidade dos locos heterdélogos

Foi testada a amplificacdo dos nove locos polimdrficos em cinco espécies nativas de
camardo marinho. Apds a utilizacdo de trés amostras de cada uma das espécies, obteve-se a
amplificacdo em pelo menos uma das espécies testadas para cada marcador. O loco CL272 NM
Contigl amplificou nas espécies X. kroyeri, F. brasiliensis e L. schmitti com fragmentos de 200 pb
para as primeiras espécies e 300 pb para a ultima. A amplificacdo do loco CL315 NM Contigl sé foi
possivel para as espécies F. brasiliensis (400 pb) e L. schmitti (200 pb), enquanto Contig 2061
mostrou amplificacdo de 300 pb para X. kroyeri, L. schmitti, F. paulensis e de 250 pb para R.
constrictus.

Para o Contig 1309 a amplificacdo sé foi observada para L. schmitti (200 pb). O Contig 2075
e Contig 2533 mostraram éxito em suas reacdes para X. kroyeri e F. brasiliensis (150 pb e 200 pb,
respectivamente) e para L. schmitti (250 pb e 200 pb, respectivamente). O Contig 871 demonstrou
amplificacdo apenas para X. kroyeri (150 pb) enquanto o Contig 2087 amplificou fragmentos de 300
pb em F. brasiliensis e 200 pb nas demais espécies analisadas e o marcador CL320 NM Contig 1

obteve fragmentos de 200 pb para X. kroyeri, F. brasiliensis e L. schmitti. Embora as rea¢bes de

33



amplificacdao heterdloga tenham obtido grande sucesso, adaptacdes na reagdo e no ciclo se fazem
necessarias, uma vez que para a maioria dos locos foi observada a amplificacdo também de bandas
inespecificas com tamanho superior ao esperado.

Foi testada também a amplificacdo dos nove locos polimdrficos nas espécies nativas de
camarao de dgua doce Macrobrachium amazonicum e Macrobrachium jelskii. Os locos CL 272 NM
Contig 1, CL 315 NM Contigl e Contig 2075 mostraram amplificacdo somente para a espécie M.
amazonicum (300 pb). J& os marcadores Contig 1309 e Contig 871 amplificaram para ambas as
espécies com fragmentos de 300 pb para M. amazonicum e 150 pb para M. jelskii. O Contig 2533
demonstrou sucesso apenas para M. amazonicum (350 pb) e o Contig 2087 amplificou fragmentos
de 200 pb para M. jelskii. Os locos Contig 2061 e CL 320 Contig 1 n3o apresentaram amplificacao

(Tabela 4).

Tabela 4: Resultado das reagdes de amplificagdo heterdloga. Espécies e locos utilizados além dos tamanhos dos

fragmentos obtidos (pb).

Espécies
Loco Xiphopenaeus Farfantepenaeus Litopenaeus Farfantepenaeus Rimapenaeus Macrobrachium Macrobrachium
kroyeri brasiliensis schmitti paulensis constrictus amazonicum jelskii
c 272. NM 200 200 300 - - 300 -
Contig 1
CL315,NM - 400 200 - - 300 -
Contigl
Contig
2061 300 - 300 300 250 - -
Contig
1309 - - 200 - - 300 150
Contig
2075 150 200 250 - - 300 -
Contig
2533 150 200 200 - - 350 -
Contig 871 150 - - - - 300 150
Contig
2087 200 300 200 200 200 - 200
CLS?O 200 200 200 - - - -
Contigl
78% 66% 88% 22% 22% 66% 33%

De acordo com as andlises realizadas para os nove locos polimdérficos obtidos na espécie L.
vannamei, observou-se um numero de alelos variando de 4 a 20, valores de heterozigozidade
observada entre 0,32 a 0,86 e valores de PIC variando entre 0,34 e 0,92. O alto numero de alelos
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observado para seis dos nove locos aqui analisados contrasta com a maioria dos trabalhos relatados
na literatura, que mencionam que locos SSRs localizados em regides expressas apresentam
menores taxas de polimorfismo quando comparadas com as de locos obtidos de regides arbitrarias
do genoma. Estudos realizados por Duff et al. (2004) por exemplo, demonstraram varia¢do alélica
para SSRs-ESTs entre 2 e 7 para os 13 locos analisados, sendo que os valores de heterozigozidade
observada variaram de 0 a 0,37, considerados relativamente baixos. Segundo Thiel et al. (2005),
valores de PIC encontrados para SSRs de regides arbitrarias do genoma (0,58 + 0,03) também foram
maiores que aqueles observados para locos SSRs-ESTs (0,45 * 0,03), confirmando mais uma vez um
menor polimorfismo para locos de sequéncias codantes.

Dados semelhantes foram encontrados por Pérez et al. (2005) na espécie L. vannamei,
sendo que dos 40 locos SSRs-ESTs testados, 18 amplificaram e destes apenas sete eram
polimdrficos, com numeros de alelos variando entre 2 e 6. Os valores de heterozigozidade
encontrados ficaram entre 0,15 e 0,56, com déficit de heterozigotos para trés dos sete locos.

Déficits significativos de heterozigotos costumam ser freqiientes em estudos de validacao
populacional. No presente trabalho, no entanto, este foi observado para apenas um loco (Contig
2075), o qual apontou a presenca de alelos nulos apds a analise realizada no Micro-Checker. Os
alelos nulos ocorrem devido a mutacgdes nas regides flanqueadoras dos primers. Nestas situacdes,
ndo ocorre a amplificacdo de um dos alelos do heterozigoto e este individuo é caracterizado como
um homozigoto, devido ao fato de apresentar apenas um pico lido pelo seqlienciador no processo
de genotipagem (Valles-Jimenez et al., 2005).

Outro fenbmeno que pode estar associado a essa possivel deficiéncia de heterozigotos
observada para o loco em questdo é o efeito de Wahlund, no qual diferentes pool génicos

misturados podem resultar na ndo amostragem de todos os possiveis gendtipos heterozigotos (Chu
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et al., 2007). Problemas de amplificagdo durante a reacdao de PCR, como os stutters, também
podem ser responsaveis pelo baixo numero de heterozigotos observado devido a falta de
amplificagcdo para ambos os alelos do loco (Valles-limenez et al., 2005). Isso ocorre porque a DNA
polimerase ‘escorrega’ durante a replicagdo do microssatélite, principalmente mono e
dinucleotideos, na reacdo de PCR, gerando fragmentos de varios tamanhos, caracterizados como
bandas expurias, que dificultam que estes sirvam de molde para a geracdo de novos fragmentos (Li
et al.,, 2008). Dessa forma, o processo de genotipagem é prejudicado pelo surgimento de
interferéncias. As bandas de stutters sdo ainda mais intensificadas se for utilizado DNA degradado
gue ja se apresenta fragmentado, tornando necessario que a extracdo de material genético seja a
mais eficiente possivel através do uso de protocolos especificos (Schmerer, 2001). Entretanto, no
presente trabalho ndo foi verificada a ocorréncia de stutters para nenhum dos locos analisados
através de anadlises no programa Micro-Checker.

Em relagdo a taxa de transferabilidade para os locos SSRs-ESTs heterdlogos analisados, foi
observada uma alta eficiéncia de transferabilidade (de até 88% para a L. schmitti), uma vez que o0s
nove marcadores polimdrficos apresentaram amplificagdo em pelo menos uma das sete espécies
nativas de camardo testadas. Embora ainda seja necessario melhorias nas reagdes para eliminagao
de bandas inespecificas de tamanhos muito maiores do que o esperado, estas ndo inviabilizam a
analise dos gendtipos obtidos, uma vez que é possivel determinar os alelos esperados para os
respectivos locos. Além de permitir esta maior eficiéncia de rea¢des de amplificacdo heterdloga,
uma vez que as regioes flanqueadoras aos microssatélites sdo bem conservadas, possibilitando
assim o anelamento dos primers heterdlogos e rea¢des bem sucedidas (Christiakov et al., 2006),
essa alta conservacdo observada nas regides das ESTs, no qual as SSRs se encontram (Wang, et al.

2005; Bouck et al. 2007), facilita as inferéncias de ortologia entre essas espécies, podendo-se
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realizar este tipo de estratégia com maior confiabilidade, incluindo também andlises de
transcriptomas, mapas de ligacao e melhoramento genético (Kuzniar et al., 2008).

Tratando-se de locos heterdlogos, espera-se um maior sucesso nas reagles de
transferabilidade  entre  espécies relacionadas. Sendo assim as espécies dos
géneros Farfantepenaeus e Litopenaeus, as quais consistem em dois grupos monofiléticos, segundo
analises moleculares realizadas por Baldwin et al. (1998) e Maggioni et al. (2001), apresentariam
um maior sucesso de transferabilidade. Por outro lado, F. paulensis parece terse originado
posteriormente a F. brasiliensis, devido ao nivel dos mares da costa brasileira estar mais baixo por
conta das glaciacdes do quaterndrio e conseqiientemente barreiras geograficas foram impostas as
espécies existentes, resultando em especiacdo. Assim, F. paulensis é adaptado a dguas mais frias e
com menores concentracdes de sal (Perez-Farfante, 1969 apud Maggioni et al., 2001), enquanto F.
brasiliensis aparece em aguas mais quentes e menos salobras, sendo mais préxima a L. vannamei.

Em relagdo ao alto polimorfismo encontrado para alguns locos SSR-EST aqui analisados, este
pode estar relacionado a uma possivel variacao de seus produtos protéicos, com manutencdo de
seu papel funcional. Segundo Ellegren (2004) variacdes trinucleotidicas ou multiplas de trés, por
exemplo, teriam um menor impacto no produto protéico que as demais repeti¢cdes por conservar o
frame de leitura e consequentemente os mesmos aminoacidos, assumindo assim um menor
comprometimento com a funcionabilidade da protéina expressa. Por outro lado, a variacdo no
nimero de repeticdes de outros tipos de motifs presentes na regido codante, poderia
eventualmente produzir proteinas diferenciadas, que eventualmente poderiam manter sua
funcionabilidade, mas também apresentar maior ou menor eficiéncia e/ou especificidade. Assim,
dependendo do tipo de motif e de sua conseqiilente sequéncia de aminodacidos na cadeia

polipeptidica da proteina, esta variacdo pode ser maior ou menor em tais locos.
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Dentre os locos polimérficos validados, foi possivel elucidar o produto génico do Contig
2061 (8 alelos) e dos Contigs 2087 e 2075 (13 alelos cada um), que possuem motifs dinucleotideos
perfeitos (CT);7 e (CA)g e trinucleotideo perfeito (TTC)s, respectivamente. Uma possivel explicagdo
para justificar esta alta diversidade alélica encontrada para os locos Contig 2061, Contig 2087 e
Contig 2075 pode se basear no produto génico obtido para eles.

No primeiro caso, o gene codifica um fator de transcricdo caracterizado por ter um efeito
negativo na expressao de alguns genes transcritos pela RNA polimerase Il, influenciando de
maneira significativa a viabilidade do individuo (Tu et al., 2010). Neste contexto, apesar de, a priori,
ndo ser esperado nenhum grande polimorfismo nesta proteina talvez, uma leve variacdo na sua
sequéncia de aminoacidos (aqui indicada pela pequena variacdo encontrada no tamanho dos
fragmentos obtidos: 244 a 260 pb), possa ndo ter um efeito limitante em sua funcdo, podendo
inclusive estar associado com alguma especificidade de reconhecimento do tipo de gene com o
qual ira interagir. O loco Contig 2087, que apresentou 13 formas alélicas distintas, codifica uma
proteina de transporte intracelular de lipideos que se liga a acidos graxos. Neste caso, diante desta
alta variabilidade observada neste gene, podemos supor que, provavelmente, toda esta variacao
ndo interfira na funcao protéica, e se interferir, ndo apresente grande especificidade de substrato,
uma vez que ha pelo menos 13 formas alélicas distintas para esse produto. O loco Contig 2075
também apresentou 13 formas alélicas e codifica uma proteina inibidora da serina protease, ou
seja, responsavel pela interrupcdo do funcionamento desta enzima quando esta ndo é mais
necessaria. Esta enzima primariamente auxilia a digestdo de alguns invertebrados ingeridos pelos
crustaceos, embora também possa atuar no sistema imune destes organismos (Yu et al., 2011).

Nestes trés casos o polimorfismo desses locos ndo interfereria na determinacdo dos
aminodacidos das respectivas proteinas codificadas, limitando-se apenas a adi¢cdes ou dele¢bes no

numero de aminoacidos presentes em suas respectivas cadeias polipeptidicas. Para o marcador
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Contig 2061, o motif CT, repetido n vezes, possibilita o reconhecimento de dois tipos de
aminoacidos: o Glutamato (CTC) e a Arginina (TCT), os quais fazem parte da estrutura primaria da
protéina em questdo. Por outro lado, para o Contig 2087, a repeticao (CA),, indica a presenca de
Valina (CAC) e de Cisteina (ACA), os quais também compdem a sequéncia de aminoacidos da
proteina em questao.

Para o Contig 2075, de motif (TTC)s ndo ocorre alteracdo no frame de leitura, por se tratar
de um trinucleotideo perfeito. Logo, o aminodcido codificado por esta trinca, a Lisina (TTC) ou
(AAG), permanece o mesmo com variacdes apenas no numero de repeticdes do motif o que
poderia ser utilizado como justificativa para a grande diversidade alélica encontrada para este loco,
a qual aparentemente parece ndo comprometer o papel funcional da respectiva proteina (Ellegren,
2004).

Apesar destes tipos de variagcdo potencialmente posibilitarem algum tipo de alteracdao na
conformacao da proteina e, conseqlientemente, em sua funcionabilidade, analises realizadas no BD
do Swissprot de localizacdo do motif e simulagdo das estruturas secundarias, tercidrias ou
guaterndrias nas respectivas proteinas mostraram que em nenhum dos casos a regiao repetitiva
estd localizada em locais de dominio, sitios ativos ou regides sinalizadoras dos genes estudados.
Assim, o alto polimorfismo encontrado para estes marcadores parece ndo interferir na

conformacdo e/ou fungdo das proteinas relacionadas aos respectivos locos.

5.2. Capitulo 2

5.2.1. Anotac¢ao gendmica das marcas ESTs e SSR-ESTs

Através do processo de anotacdo genomica foi possivel descrever as estruturas moleculares

das proteinas, as interacoes entre elas, bem como destas com as demais moléculas bioldgicas, além
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de poder inferir sobre relagdes entre importantes vias metabdlicas. Além disso, a identificacdo de
genes e seus respectivos produtos protéicos forneceram informagdes valiosas para melhor
compreensao da funcionabilidade do organismo, podendo contribuir ndo somente com o
desenvolvimento de ferramentas que subsidiam os programas genéticos aplicados ao manejo de
espécies comercialmente exploradas, mas também para estudos que incluam aspectos
relacionados a evolucdo e conservacdo destas e outras espécies de peneideos.

Foi realizada a anotacdo gen6mica de 400 ESTs e 80 SSR-ESTs pertencentes ao banco de
dados de anotacdo do Projeto ShEST (acesso restrito). Deste total de 480 sequéncias, 477
apresentaram blasts automaticos positivos nos BD do NCBI e Swissprot, sendo possivel elucidar o
produto génico das mesmas. Sete sequéncias apresentaram contaminacdo por vetores de
clonagem, como Escherichia coli e Shigella, sendo eliminadas das andlises posteriores. Em todas as
sequéncias que apresentaram blasts automaticos positivos, os possiveis produtos protéicos foram
avaliados através da anotacdo manual. Nesta etapa, todos os campos possiveis para a identificacao
do gene foram preenchidos, tais como fun¢ao e nome do gene, organismo homologo, EC Number,
TC Number e dominio (Anexo-Tabelas 7, 8 e 9). Para a decisdo sobre o produto génico final levou-se
em consideragao os resultados que evidenciaram os melhores valores de score e e-value.

Foram elucidadas 260 ESTs ndo enzimaticas (Anexo — Tabela 7), cujos principais produtos
estabelecidos foram proteinas musculares (miosina e actina); relacionadas a pigmentos
respiratorios (hemocianina); de controle traducional e ribossomais (biossintese e montagem)

(Figura 7).
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Proteinas

M Musculares

M Pigmento respiratorio

M Tradugdo
Ribossomais

Contaminagdo
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3% 5%

Figura 7: Distribuicao das proteinas encontradas em 260 ESTs

Os blasts contra o GO (Gene Ontology) permitiram estabelecer o componente celular, a
funcdo molecular e o processo biolégico ao qual cada sequéncia encontra-se associada. Os
principais locais onde as proteinas anotadas atuam foram: citoesqueleto, extracelularmente,
citoplasma e nucleo. Varias outras localidades foram encontradas, mas em menor quantidade,

caracterizando outros componentes celulares como membrana e filamento de miosina (Figura 8).

Componente celular

H Citoesqueleto
M N3o identificado

M Extracelular

M Citoplasma
3%
m Nucleo
5%
Membrana
5%
Miosina

Mitocondria

Outros

Figura 8: Distribuicdo dos componentes celulares encontrados

Em relacdo aos papéis desempenhados pelas moléculas encontraram-se proteinas ligantes
(ATP, RNA, DNA, ions); estruturais (musculo e ribossomo); transportadoras de pigmento
respiratorio e oxigénio e responsaveis pelo controle da traducdo. Cerca de 8% das ESTs nao-
enzimdticas apresentaram fun¢des moleculares diversas (Figura 9).
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Fung¢ao molecular
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Proteinas ligantes

Outros

Figura 9: Distribuicdo das funcGes moleculares encontradas

No presente trabalho, os produtos génicos elucidados para o grupo de camardes estdo

relacionados a diversos processos celulares importantes, interagindo em vdrios mecanismos

relevantes para o metabolismo dos tecidos. A maior parte das ESTs com processo bioldgico

elucidado estd envolvida nas etapas celulares de transporte, traducdo e contragdo muscular. Para

aproximadamente 32% das sequéncias ndo foi possivel o estabelecimento do processo bioldgico

(Figura 10).

Processo biolégico

30%

2%
4%

W N3o identificado
M Transporte

W Tradugdo

Contragdo muscular
Conformacgdo protéica

Outros

Figura 10: Distribuicdo dos processos biolégicos encontrados
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Distribuicao das bibliotecas gendmicas
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Hepatopancreas
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Figura 11: Distribuicdo das 260 ESTs nas principais bibliotecas genémicas utilizadas

A figura 11 apresenta a distribuicdo das 260 ESTs encontradas nos processo de anotacao nos
diferentes tecidos utilizados para a construcdo da biblioteca genémica de L. vannamei. Como
demonstrado, nota-se que a maior parte das sequéncias analisadas foi obtida de musculo (57%) o
gue justifica a grande quantidade de proteinas musculares encontradas, como miosina, actina e
troposina. Isso reforca também as idéias contidas nas figuras 7, 8 e 9 em que cerca de 22% das
proteinas encontradas sdo musculares, 16% dos locais de atuacdo das enzimas é o citoesqueleto
que é composto de proteinas musculares e 14% das fungdes das ESTs é estrutural,
respectivamente.

Em seguida tem-se as proteinas que atuam no estagio larval do camardo, como nas fases de
missis e nauplio, merecendo destaque aqui as hemocianinas, responsaveis pelo transporte de
oxigénio por possuir o pigmento respiratério, presente na hemolinfa dos crustaceos. Isso é visto em
cerca de 14% do total de ESTs encontradas (Figura 7), em 11% das fungdes moleculares que sao
caracterizadas pelo transporte de oxigénio (Figura 9) e em 30% dos processos biolégicos elucidados
aqui. Posteriormente encontram-se as ESTs distribuidas nos ovos e no hepatopancreas dos
camaroes com 8% cada um. O hepatopancreas possui grande importancia para a homeostase do
individuo, uma vez que é o responsavel pela producdao de hormonios importantes, degradacdo de

xenobidticos, imunidade, entre outros, acreditando-se que as proteinas que atuam neste local
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estejam distribuidas entre traducionais, conformacionais e ligantes. Finalmente temos as proteinas
isoladas do pedunculo ocular dos camardes representadas por 4% do total de proteinas aqui
elucidadas (Figura 11).

Do total de 480 sequéncias analisadas, 220 foram caracterizadas como enzimas, sendo 140
ESTs e 80 SSR-ESTs. Foram obtidos 209 EC numbers, sendo que deste total, 86 correspondem a
enzimas Unicas que foram classificadas em seis grupos distintos (Figura 12) de acordo com o
primeiro algarismo do EC number, considerando a nomenclatura para classificagdo enzimatica do
banco de dados de Estruturas de Enzimas EC-PDB (http://www.ebi.ac.uk/thornton-
srv/databases/enzymes/).

As classes enzimaticas sdo: oxidoredutases ou desidrogenases responsaveis por reacdes de
oxido-reducdo, cujo composto oxidado é considerado como doador de elétrons (1.-.-.-);
transferases, cuja funcdo é a transferéncia de um grupo (metil ou glicosil) de um doador para outro
composto receptor (2.-.-.-); as hidrolases que catalisam a hidrdlise de pontes C-C, C-N e C-O (3.-.-.-);
liases responsaveis pela quebra de ligagdes C-C, C-N e C-0, resultando em liga¢des duplas ou anéis
(4.-.-.-); isomerases que catalisam altera¢cOes geométricas ou estruturais em uma molécula (5.-.-.-) e
ligases com o papel de unir duas moléculas com consumo de energia (6.-.-.-).

EC numbers

M Oxidoredutases (1.-.-.-)

9% 6%

M Transferases (2.-.-.-)
M Hidrolases (3.-.-.-)
M Liases (4.-.-.-)

M Isomerases (5.-.-.-)

M Ligases (6.-.-.-)

Figura 12: Distribuicdo das seis classes enzimaticas nos locos analisadas
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De acordo com a figura 12, a subclasse mais abundante nas analises foi a das oxidoredutases
com a subclasse 1.6.-.- em maioria, caracterizando que neste caso o doador de elétrons é NADH ou
NADPH. Em seguida, apareceu a classe das hidrolases, destacando-se as subclasses 3.4.-.- (quebra
de ligacbes peptidicas) e 3.6.-.- (quebra de ligacbes de acidos anidros com transporte
transmembrana). A proxima classe com maior freqliéncia foi a das transferases com as subclasses
2.6.-.- (grupos nitrogenados) e 2.7.-.- (grupos fosfatados), seguida pelas isomerases da subclasse
5.3.-.- (agucares isomeros), ligases e por ultimo as liases.

As enzimas com componente celular estabelecido atuam principalmente nas mitocondrias,
seguidas pelo citoplasma e nucleo. Cerca de um quinto das enzimas ndo puderam ter seu local de
expressao na célula identificado e 13% dos resultados corresponderam a outros locais celulares
(Figura 13). Em relagdo as fungdes das moléculas, estas se mostraram bem diversificadas com
muitas fung¢bes variadas, totalizando 67% dos resultados. Outros papéis enzimaticos que se

destacaram foram as desidrogenases e as hidrolases (Figura 14).

Componente celular

13%

0,
6% H Mitocondria
M Citoplasma
M N3o identificado

M Nucleo

M Extracelular

m Outros

Figura 13: Distribuicdo dos componentes celulares encontrados nas enzimas
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Figura 14: Distribuicdo das fun¢des moleculares das enzimas

Processo biolégico
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Figura 15: Distribuicdo dos processos bioldgicos das enzimas

Os principais mecanismos celulares descritos para as enzimas aqui analisadas estdao
relacionados a transporte (prétons, elétrons, proteinas etc.); protedlise; metabolismo (lipideos,
acucares) e sintese de ATP. A maior parte das sequéncias ndo pOde ter seu processo bioldgico
elucidado (Figura 15). Dentre o grupo de organismos homdlogos estabelecidos para os 480 locos
anotados destacaram-se, em ordem de freqliéncia, as espécies: Litopenaeus vannamei, Penaeus
monodon, Drosophila melanogaster, Tribolium castaneum e Marsupenaeus sp, sendo todos estes,
pertencentes ao filo dos Artrépodes. As demais sequéncias apresentaram blasts automaticos com

diversas outras espécies (Figura 16).
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Figura 16: Distribuicdo dos organismos homélogos em 480 locos anotados

As nove SSRs-ESTs polimdrficas anotadas permitiram estabelecer informacdes para apenas
trés destas, sendo descritos o produto génico e dados do GO (componente celular, funcdo
molecular e processo biolégico). Os locos CL 272 NM Contig 1, CL 315 NM Contig 1, Contig 1309,
Contig 2533, Contig 871, CL 320 Contig 1 ndo puderam ter a caracteriza¢cdao de seu produto protéico
e conseqlientemente dados do GO também ndo foram encontrados. O marcador Contig 2075 esta
relacionado a um precursor inibitério da serina protease, expressando-se principalmente
extracelularmente e atuando como inibidor de uma serina endopeptidase. Jd o loco 2061
transcreve trechos de um fator de transcricdo presente no nucleo, desempenhando o papel de
ligante de proteina e atuando na regulacdo da transcricdo. O Contig 2087 é responsavel por um
fragmento de uma proteina ligante de acido graxo, atuando principalmente no citoplasma celular, e
funcionando como uma proteina ligante de lipideo que participa do transporte de acidos graxos na
célula. Nenhum dos locos citados anteriormente se caracteriza como enzima, ndo sendo, portanto,

descritos EC numbers para estes casos (Tabela 5).
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Tabela 5: Produtos protéicos juntamente aos componentes celularers, fungées moleculares e processos bioldgicos dos

nove locos polimérficos.

Loco Proteina Componente celular Fung¢do molecular Processo bioldgico
CL 272 NM Contig 1 Proteina expressa N/A N/A N/A
CL 315 NM Contig 1 Proteina expressa N/A N/A N/A
Contig 2061 Fator de transcri¢do BTF3 Nucleo Ligante de proteina Regulagdo da transcrigdo
Contig 1309 Proteina expressa N/A N/A N/A
Contig 2075 Precursor inibitério I/11 da serina Regido extracellular Inibidor da serina N/A
protease endopeptidase
Contig 2533 Proteina expressa N/A N/A N/A
Contig 871 Proteina expressa N/A N/A N/A
Contig 2087 Ligante de acido graxo Citoplasma Ligante de lipideo Transporte
CL 320 Contig 1 Proteina expressa N/A N/A N/A

No caso dos seis locos que ndo obtiveram blasts positivos, estes foram caracterizados
apenas como proteinas expressas. Como estas sequéncias ndo apresentaram similaridade
suficiente com nenhuma outra depositada nos bancos de dados disponiveis on line, sua
caracterizacdo génica ndo pode ser concluida. Tais resultados podem ser decorrentes do fato destas

sequéncias ainda ndo terem sido estudadas, descritas e/ou depositadas nos bancos de dados.

5.2.2. Estabelecimento das vias metabdlicas

Os 209 EC numbers obtidos foram submetidos a analises no software PAICE para
estabelecimento das possiveis vias metabdlicas dos grupos dos peneideos. Os cddigos de
identificacdo enzimaticos foram comparados automaticamente contra o banco de dados do KEGG
para reconhecimento das respectivas enzimas e vias metabdlicas participantes. Do total de EC
numbers, 132 foram localizadas no KEGG e 77 ndo puderam ter sua respectiva enzima relacionada.
Destes EC numbers, cerca de 86 correspondem a enzimas Unicas, uma vez que algumas enzimas
foram encontradas mais de uma vez e em varias vias. Foi observada a correspondéncia destas em

algumas das 94 rotas metabdlicas Unicas e networks enzimaticas fornecidas pelo software PAICE.
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A seguir estdao destacadas algumas vias metabdlicas com etapas dessas rotas parcialmente
bem elucidadas. Estes dados foram obtidos através da cobertura de enzimas encontradas nos blasts
do Swissprot que foram reconhecidas pelo software PAICE quando comparados contra o BD do
KEGG. Os codigos de identificacdo enzimaticos (EC numbers) apresentam-se em parénteses.

Dentre as vias mais completas obtidas estd a glicélise (Anexo - Figura 17), na qual foram
encontradas as enzimas glicose-6-fosfato isomerase (5.3.1.9) e frutose-1,6-bifosfatase 1 (3.1.3.11)
responsaveis pela liberacdo de energia através da quebra de ligacOes fosfato e também a frutose
bifosfato aldolase (4.1.2.13) que quebra frutose-1,6-bifosfato em dois outros compostos durante a
glicélise além da enolase ou fosfopiruvato desidratase (4.2.1.11), que converte fosfoglicerato em
compostos de piruvato nas etapas finais dessa via, uma vez que este é convertido em acetil CoA
para sua introducdo no ciclo de Krebs.

No ciclo do citrato, acido citrico ou de Krebs (Anexo — Figura 18), que ocorre nas
mitocondrias, tem-se a participacdo de inUmeros compostos que ao ter suas ligacdes rompidas
liberam energia para o metabolismo celular com a conversio de NAD® em NADH, com
armazenamento de energia sob a forma de ATP. Um exemplo é o oxaloacetato que é convertido a
fosfoenol-piruvato através da enzima fosfoenolpiruvato carboxiquinase (4.1.1.32) para ser
introduzido na glicélise juntamente ao oxaloacetato que provém do metabolismo da enzima malato
desidrogenase (1.1.1.37). Esta ultima por sua vez é responsavel pela conversao reversivel de malato
em oxaloacetato. As enzimas isocitrato desidrogenase (1.1.1.42) e succinato desidrogenase
(1.3.5.1) sdo oxiredutases, sendo que a primeira atua reduzindo ou oxidando os compostos de
acordo com a necessidade energética do organismo e a segunda atua na transferéncia de elétrons
do succinato a ubiquinona (coenzima Q).

Como uma alternativa a glicdlise tem-se a via das pentoses (Anexo — Figura 19) que ocorre

no citoplasma e também oxida a glicose 6-fosfato. Nesta via, no entanto, a energia produzida é
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armazenada sob a forma de NADPH e nao ATP. A via das pentoses apresenta prioridade quando a
relagdo ATP/ADP é alta e acidos graxos gordos sdo produzidos e estocados nos tecidos adiposos e
hepaticos. Dentre as enzimas encontradas para esta via estd a frutose bifosfato aldolase (4.1.2.13)
uma liase responsavel pela quebra de gliceraldeido 3-fosfato e consequente surgimento da frutose
1,6 bifosfato. Esta, através da frutose-1,6-bifosfatase (3.1.3.11), cuja func¢do neste caso é a
liberacdo de um grupo fosfato da frutose 1,6 bifosfato, é transformada em B-frutose 6-fosfato e
com o auxilio da glicose-6-fosfato isomerase (5.3.1.9) realiza a interconversao entre as formas a e B
da glicose 6-fosfato advindas da glicélise. A enzima ribulose-fosfato 3-epimerase (5.1.3.1) que
converte xilulose ao seu isdmero ribulose que posteriormente podera participar do metabolismo de
aminodcidos também foi encontrada para o grupo dos camardes.

Dentre as vias relacionadas com o metabolismo de acgucares, que pode ocorrer tanto no
citoplasma quanto nas mitocondrias e é responsavel pela producdo de energia celular, através da
guebra de dois monossacarideos tem-se a frutose e a manose (Anexo — Figura 20), encontramos as
enzimas frutose bifosfato aldolase (4.1.2.13), degradando a frutose em dois compostos que em
uma préxima etapa serdo metabolizados e inseridos na glicdlise; a triosefosfato isomerase (5.3.1.1),
alternando moléculas entre as formas isOmeras de aldeido e cetona; a GDP-L-fucose sintetase
(1.1.1.271) e a frutose 6-fosfatase (3.1.3.11), transformando frutose 1,6 bifosfatase em frutose 6-
fosfatase para que esta possa ser degradada.

Vias para o metabolismo de amino e nucleotideoglicanos (Anexo — Figura 21) ou acUcares
gue contenham grupos amino também foram descritas. Estas acontecem no espaco extracelular e
participam enzimas como a endoquitinase (3.2.1.14), responsavel pela hidrélise de ligacGes
glicosidicas que sdo importantes para o catabolismo de quitina e a B-N-acetilglicosaminidase

(3.2.1.52), que também atua na degradacdo de quitina nos artrépodes. Na via de degradacdo do
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aminobenzoato, enzimas relacionadas ao citocromo P450 (1.14.-.-) que funcionam como
oxidoredutases degradando os compostos aromaticos merecem destaque.

Em relagdo ao metabolismo de acido araquiddnico, destaca-se novamente a enzima
citocromo P450 6k1 (1.14.14.1) na oxi-reducdo de compostos que participam da produgdo de acido
linoléico e a glutationa peroxidase (1.11.1.9), oxidando compostos ao liberar perdxido de
hidrogénio (H,0,), que por sua vez se apresenta altamente instdvel, se decompondo em oxigénio
nascente e agua. A oxidoredutase citocromo P450 6k1 (1.14.14.1) apareceu também na rota de
degradacdo do bisfenol, oxidando os compostos resultantes até transforma-los em benzeno e
moléculas cloradas.

Quanto a degradacdo de compostos clorados encontramos a via de degradacdo de
cloroalcanos e alquenos, com a acdo principalmente da enzima dalcool desidrogenase (1.1.1.1) que
no caso, atua no citoplasma oxidando as moléculas de cis e trans dicloropropeno até a sua
transformacdo em acetaldeido, utilizado no metabolismo do piruvato.

O metabolismo de bases nitrogenadas que ocorre no citoplasma e nucleo celulares, aqui foi
descrito com base no metabolismo especifico das purinas (Anexo — Figura 22), onde foram
encontradas as enzimas nucleosideo difosfato quinase (2.7.4.6), uma fosfotransferase que utiliza
um grupo fosfato como aceptor, convertendo moléculas de trifosfato de adenosina em difosfato de
adenosina (ATP - ADP); a piruvato quinase (2.7.1.40), que possui papel semelhante ao da
nucleosideo difosfato quinase, apenas com a diferenca de utilizar um grupo alcool como aceptor; e
a adenilato quinase (2.7.4.3), que transforma uma molécula de ATP e outra de AMP em duas de
ADP.

No metabolismo das pirimidinas (Anexo — Figura 23) a enzima nucleosideo difosfato quinase
(2.7.4.6) apareceu mais uma vez juntamente a enzima UMP-CMP quinase (2.7.4.14), catalisando a

transferéncia de um grupo fosfato de uma molécula de ATP para outra de cistidina monofosfato
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(CMP). Para o metabolismo dos aminoacidos destacaram-se aqui cinco vias, sendo que
primeiramente temos a cisteina e a metionina, uma vez que a segunda pode dar origem a primeira.
A principal enzima elucidada nesta via foi a aspartato aminotransferase mitocondrial (2.6.1.1),
responsavel pela troca de grupos amino entre mitocéndria e citoplasma celular. No metabolismo de
fenilalanina, tirosina e triptofano as enzimas elucidadas foram fenilalanina 4-monooxigenase
(1.14.16.1), atuando na conversao de fenilalanina em tirosina e novamente em aspartato e a
aminotransferase mitocondrial (2.6.1.1), atuando na transferéncia de grupos amino. Na catalise de
triptofano (Anexo — Figura 24) pode-se elucidar as enzimas triptofano 5-monooxigenase (1.14.16.4)
gue faz a oxidacdo deste aminodcido; uma metiltransferase (2.1.1-) que cataliza a serotonina, um
dos metabdlitos do triptofano; e a oxidoredutase citocromo P450 6kl (1.14.14.1) que oxida mais
um composto resultante do triptofano, a melatonina.

A via de metabolismo da glutationa (Anexo — Figura 25) também foi encontrada no grupo
dos camardes. A glutationa é um antioxidante hidrossolivel composto por trés aminoacidos, sendo
um deles a cistéina que, por sua vez, contém o sitio ativo responsavel pelas propriedades
bioquimicas desta molécula. Nesta rota realizada no citoplasma, as enzimas que merecem destaque
sdo a isocitrato desidrogenase (1.1.1.42), reduzindo o isocitrato e produzindo NADPH; a glutationa
peroxidase (1.11.1.9) através da oxidacdo da glutationa e a enzima glutationa transferase (2.5.1.18)
com a transferéncia de grupos diversos a glutationa.

Enzimas relacionadas a biossintese de alcaldides isoquinilicos também foram encontradas,
destacando-se as enzimas metiltransferase (2.1.1.-), que realiza a transferéncia de grupos metil; e a
aspartato aminotransferase mitocondrial (2.6.1.1) que possui um papel importante no metabolismo

de aminoacidos e na troca de metabdlitos entre a mitocondria e o citoplasma.
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Quanto aos hidrocarbonetos, encontramos vias relacionadas com o metabolismo de metano
(Anexo — Figura 26). Estas vias apresentam relevancia para os organismos aqudticos, uma vez que
este gas pode ser produzido através do metabolismo de algumas bactérias e assim sofrer acimulo
no ambiente. Nesta rotas foram elucidadas a enzima fosfoglicerato mutase (5.4.2.1), que converte
3-fosfo glicerato em 2-fosfo glicerato; uma liase chamada neste caso de enolase (4.2.1.11); a
malato desidrogenase (1.1.1.37), que é responsavel pela conversdo de oxaloacetato em malato; a
frutose-bisfosfato aldolase (4.1.2.13), que participa do metabolismo de acucares; a frutose-1,6-
bifosfatase (3.1.3.11) que degrada a frutose 1,6 bifosfato em frutose 6-fosfato; a S- formil
glutationa hidrolase citoplasmadtica (3.1.12.12) e a peroxidase (1.11.1.7), que atua
extracelularmente oxidando alcodis a aldeidos.

Na via de hidrocarbonetos, encontramos o aromatico naftaleno, resultante do metabolismo
do benzeno. Nesta via apenas a enzima citoplasmdtica alcool desidrogenase (1.1.1.1) pbéde ser
elucidada. Esta é responsdavel pela conversao de alcodis em cetonas ou aldeidos, obtendo como
subproduto NADH. Alguns desses hidrocarbonetos aromaticos podem ser policiclicos e muitas
vezes estes sdo compostos téxicos para a fauna.

Na biossintese de hormonios esterdides, dentre as enzimas participantes encontradas esta a
citocromo P450 6k1 ou monooxigenase inespecifica (1.14.14.1) que se mostra eficiente nas ultimas
etapas desta via na oxidacdo de compostos. Foi encontrada também a rota da biossintese de
ubiquinona, relacionada a producdo de ATP nas mitocOndrias, cuja principal enzima é uma
metiltransferase (2.1.1.-), que se caracteriza pela desmetilacdo de compostos no final desta via.

Outra via bastante completa foi a de metabolismo de xenobidticos, onde destaca-se o
citocromo P450 (CYP) (Anexo — Figura 27). Geralmente, citocromos estdo presentes nas
mitocondrias e as principais enzimas que constam nesta rota sdo a glutationa S-transferase Mu 3

(2.5.1.18), que participa oxidando os compostos que contém glutationa, e a citocromo P450 6k1
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(1.14.14.1), que pode oxidar ou reduzir os xenobidticos introduzidos nesta via, metabolizando-os.
Nesta via pode ser observado como o organismo metaboliza drogas externas de outros organismos
ou quimicamente produzidas. A via do metabolismo de drogas (xenobidticos) realizado pelo
citocromo P450 (Anexo — Figura 28), pode ser explicitada melhor com destaque para a degradacao
de diversos compostos tdxicos ao organismo como lidocaina, morfina e metadona. O citocromo
P450 faz parte de uma superfamilia de citocromos que contem iniUmeras enzimas responsaveis pelo
metabolismo e bioativagao de drogas.

Também foram apontados pelo programa PAICE algumas interacdes entre diversas vias co-
relacionadas como a fosforilacdo oxidativa (Anexo — Figura 29) que é realizada nas mitocondrias.
Nesta foram encontrados cinco componentes e suas respectivas enzimas: complexo |, com as
enzimas oxidoredutases NADH-ubiquinona oxidoredutase (1.6.5.3), responsaveis pelo transporte de
elétrons e a NADH desidrogenase (1.6.99.3), que fornece NADH para a ubiquinona na membrana
mitocondrial; complexo Il, no qual estd a enzima succinato desidrogenase (1.3.5.1) presente na
membrana interna da mitocondria; complexo Ill que apresenta a enzima do complexo do citocromo
b-c1 (1.10.2.2); complexo IV com a citocromo c oxidase (1.9.3.1) (até aqui todas as enzimas
descritas sdao oxidoredutases e desempenham basicamente o papel de transporte de elétrons na
mitocondria) e complexo V, no qual a enzima ATPase V (3.6.3.14) participa intimamente da etapa
de sintese de ATP.

Finalmente pode-se destacar um conjunto de varias networks enzimaticas e as inUmeras
ligacGes entre suas vias, chamado aqui de biossintese de metabdlitos secundarios (Anexo — Figura
30). Essas networks enzimaticas estao separadas por distintas cores, como por exemplo, a cor azul e
laranja as quais representam, respectivamente, o metabolismo de acglcares e de aminoacidos.
Merece destaque aqui um conjunto de diversas networks enzimaticas (Anexo — Figura 31) com as

diversas cores representando networks com funcdes semelhantes. As vias ndo citadas ndo foram
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suficientemente esclarecedoras por conterem um numero insuficiente de enzimas elucidadas e/ou
por estas rotas serem caracteristicas apenas de organismos procariotos ou vegetais, tornando desta
forma, a correspondéncia entre estes resultados e as vias esperadas para o grupo dos peneideos
invidvel.

As principais enzimas com correspondéncia nas rotas metabdlicas evidenciadas aqui foram
distribuidas de acordo com a tabela 6 (Anexos — Tabelas). Nota-se que a maior parte das enzimas
encontradas pertence a classe das oxidoredutases (1.-.-.-) e as suas respectivas vias localizam-se
geralmente no citoplasma e nas mitocondrias, oxidando ou reduzindo compostos. Com base nestes
dados de anotacdo algumas consideracdes importantes podem ser feitas para o grupo dos
camardes.

Praticamente todos os processos do ciclo de vida de um crustdceo sdo controlados pelo
sistema enddcrino, como reproducdo, desenvolvimento e crescimento. Assim, vista a enorme
importancia dos hormoénios para os decapodas, observa-se que alteragdes nas concentragdes
destes sdo responsaveis por mudancas na ecdise desses animais, como mudas fora de época e/ou
imperfeitas, levando a mortes por auséncia de exoesqueleto, além de prejudicar o
desenvolvimento normal de embrides e diminuir as taxas de reproducao (Tatarazaco & Oda, 2007).
Desta forma, tanto o crescimento quanto a freqliéncia das mudas constituem biomarcadores
significativos para inferir sobre os niveis de pesticidas no ambiente aquatico (Tatarazaco & Oda,
2007). A fim de monitorar os niveis destes poluentes sao utilizados alguns biomarcadores como a
capacidade de osmoregulacdo (OCap), taxa respiratdria, o conteudo de acidos nucléicos celular, a
atividade das enzimas ATPase, dentre outros. Estes podem ser Uteis como ferramentas que alertem
adversidades significativas no ambiente (Tu et al., 2010).

Os principais pesticidas utilizados na aquicultura sdo os organoclorados (OCs),

organobromados (OBs), organofosfatados (OPs), carbamatos (CBs) e os piretréides (PYR), sendo
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metabolizados no citocromo P450 das células do hetatopancreas além de poderem sofrer acimulo
nos organismos aquaticos por muitos anos (Tu et al., 2010).

Os pesticidas sao utilizados na aqlicultura nos tanques de cultivos ou injetados diretamente
no animal e sua principal fungdo é a de controlar parasitas que possam comprometer as taxas de
producdao. Mas a administracdo desses pesticidas é delicada, pois normalmente, os mecanismos de
acdo destes no hospedeiro e no patégeno sdo semelhantes. Quando ndo aplicados corretamente
podem ser toxicos aos camardes em todos os seus estagios de vida, além de consequentemente
prejudicar a saude do homem (Tu et al., 2010).

Um exemplo disso sdo os dados encontrados para a capacidade de osmoregulacido
caracterizada pela diferenca entre a pressdo osmadtica da hemolinfa e o meio externo a uma dada
salinidade. Individuos de L. vannamei expostos a varios OPs e OCs sob diferentes salinidades
mostraram que na maior salinidade testada (50 ppt) os compostos organoclorados reduziram a
OCap do camarao, enquanto os organofosfatos aumentaram essa capacidade. Ja a 10 ppt todos os
pesticidas reduziram a sua capacidade de osmoregulacao e a 30 ppt uma rela¢do clara ndao pode ser
estabelecida (Galindo-Reyes et al., 2000 apud Tu et al., 2010). Isso pode estar relacionado ao maior
gasto energético despendido pelos animais em menores salinidades para manter sua OCap. O
estudo realizado por Zhang et al. (2009) demonstra que a sobrevivéncia do camardo L. vannamei é
reduzida a menos de 15% em baixas salinidades mesmo em aguas livres de pesticidas.

Em Lushchak (2011) foi demonstrado que ao se submeter o camardo branco a mudancas de
salinidade por 24 horas as atividades das enzimas superdxido dismutase (SOD) (1.15.1.1) e
glutationa peroxidase (1.11.1.9) aumentaram em resposta ao estresse oxidativo causado. Estas,
juntamente com a glutationa transferase (2.5.1.18) sdo as principais enzimas responsaveis pela
protecdo dada as células contra os danos oxidativos (Tu et al., 2008; Zhou et al., 2010), dentre as

elucidadas aqui através do processo de anota¢do genomica.
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A taxa de respiragdo no camardo branco exposto por 48 horas a determinadas
concentragdes de organofosfatos caiu, mas quando exposto a doses de organoclorados teve sua
taxa respiratéria elevada. Dependendo da concentragdo em que estes animais sdao expostos esta
taxa pode aumentar ou diminuir e esse consumo de oxigénio estd intimamente relacionado a
velocidade de crescimento do peneideo (Tu et al., 2010).

O uso de &acidos nucléicos como RNA e DNA tem sido sugerido como estimadores
instantaneos do crescimento e das taxas nutricionais dos organismos aquaticos. Essa relacdo é
baseada no fato do contelddo de RNA celular ser varidvel de acordo com o crescimento do animal
por ser utilizado tanto como molde e como organizador da sintese protéica. J4 o conteddo de DNA
celular é constante nas células somaticas dos organismos ndo sendo alterado por escassez de
alimento ou estresse. Logo, uma queda nos niveis de RNA celular influencia na sintese protéica e
conseqiientemente limita o crescimento (Tu et al., 2010). Aqui, algumas enzimas que podem estar
relacionadas a esse crescimento sao as RNA sintetase e RNA polimerase Il

Estudos demonstram que o conteldo de acido ribonucléico de L. vannamei quando exposto
a compostos organoclorados decresceram (Galindo- Reyes et. al., 2002 apud Tu et al, 2010). Dessa
forma, torna-se clara a importancia da mensura¢ao do conteldo de RNA celular como estimativa
das taxas de crescimento nos organismos, sendo as varias mudas passadas pelos artrépodes umas
de suas Unicas limitacdes (Tu et al., 2010).

Outra importante influéncia dos pesticidas é em relacdo as ATPases dos peneideos e dos
animais de maneira geral. Estas enzimas normalmente sdo utilizadas como indicadores do nivel de
toxidade de metais pesados, no entanto ha evidéncias de que pesticidas como organoclorados
possam alterar a atividade de ATPases. Um exemplo disso sdo as que apresentaram sua atividade

aumentada quando na presenca de tratamentos com pesticidas, devido ao fato da provavel
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elevagcdo no gasto energético do organismo sob o estresse de metabolizar estes compostos
exogenos (Tu et al., 2010).

A quebra desses compostos é realizada no hepatopancreas do animal, responsavel por todo
o metabolismo, excre¢ao e acimulo destas substancias, sendo que esta ultima etapa também pode
ocorrer na carapaca. Além disso, este 6rgao analogo aos rins e figado dos vertebrados, também
funciona como principal local onde os nutrientes sdo absorvidos e ainda participa da digestdo. O
papel do hetatopancreas no metabolismo dos peneideos ainda inclui a manutencdo da homeostase
do animal em condicbes de saude ou nocivas, recebendo a hemolinfa vinda do trato
gastrointestinal, estando constantemente exposto as toxinas absorvidas pelo intestino (Lesser,
2006).

Dessa forma, esta capacidade de absorcao deste 6rgdo reforca a idéia de que os peneideos
muitas vezes apresentem em seus tecidos concentracdes de organoclorados, como DDT, muito
maiores do que aquelas encontradas na dgua em que estdo presentes. E importante realcar que
algumas perturbagdes hormonais naturais aos artrépodes, como a ecdise, podem tornar o
organismo mais vulnerdvel aos xenobidticos, devido a grande energia requerida pelo
hepatopancreas na producao de hormdnios e quebra de compostos tdxicos, embora isso varie de
acordo com as respostas advindas dos complexos enzimaticos individuais (Tu et al., 2010; Rewitz et
al., 2006). Apesar disso, os decapodas sdo considerados os biotransformadores de xenobidtiocos
mais eficientes dentre os invertebrados marinhos (Livingstone, 1998 apud Rewitz at al., 2006).

Hoje ja se conhece com maior detalhamento o fato de que sdo as enzimas do complexo do
citocromo P450 presentes nas mitocondrias das células do hepatopancreas dos crustaceos as
responsaveis pelo metabolismo de uma variedade de xenobidticos, como drogas e pesticidas
aplicados na aquicultura, resultando desta degradacdo compostos lipofilicos que muitas vezes sdo

substancias de maior toxidade ou cancerigenos. Sdo também as enzimas deste complexo que
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atuam na produgdo e ativagdo dos hormodnios esterdides, como o metil farnesoato e os
ecdisterdides, podendo-se destacar o 6rgao-Y nos decdpodas como o principal produtor do
hormonio da muda localizado no segmento das maxilas ou nas antenas (Rewitz et al., 2006).

No entanto, ao se analisar os resultados obtidos nos peneideos para todos os
biomarcadores aqui citados devem ser consideradas as varias outras varidveis fisioldgicas e do
ambiente aos quais estes animais estao submetidos. Podem-se destacar assim as diversas mudas
sofridas pelos camardes ao se estudar o biomarcador conteldo de acidos nucléicos celular, sendo
gue este ja varia naturalmente nestes individuos apenas pelo estresse gerado pela ecdise. Assim, o
ideal é que se utilizem estes biomarcadores aliados as variaveis fisioldgicas e bioquimicas (Tu et al.,
2010).

Perturbacdes como variacbes de temperatura, taxa respiratéria, salinidade e exposicdo
continuada aos xenobidticos acaba por desencadear um estresse fisioldgico e também oxidativo
nos animais com a producao de radicais livres derivados do oxigénio que resultam em dano celular
(Tu et al., 2008). Entende-se por radical livre dtomos, moléculas ou ions com elétrons nao-
pareados, sendo importante a distincdo destes em relagdo aos compostos reativos de oxigénio
(ROS), como oxigénio molecular e livre. O estresse oxidativo acontece quando os niveis de ROS
estdo elevados, alterando o metabolismo celular a danificando os constituintes celulares (Lesser,
2006; Lushchak, 2011).

Acredita-se que a coenzima Q (ubiquinona) seja o principal local da cadeia de elétrons da
mitocondria no qual estes escapam e entram em contato com o O, para gerar os compostos
reativos de oxigénio, resultantes da acdo de oxidases e peroxidases. Os xenobidticos ao serem
degradados na presenca do O, do ambiente ou sob a luz ultravioleta produzem diversos ROS,
levando a doencas (Lushchak, 2011). A producdo de ROS pode causar inumeras lesdes no DNA

como dele¢Ges, mutacles e outros efeitos genéticos letais. Além de causar um estresse oxidativo
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para as células e problemas como necrose, danos a replicagdo e ciclo celular, levando-as a dar inicio
ao processo de apoptose (Lesser, 2006).

A glutationa pode funcionar como um co-fator para enzimas antioxidantes como a
glutationa peroxidase e a glutationa transferase, sendo esta Ultima a mais eficaz na protegdo contra
a oxidacdo nos casos de mudancas de temperatura do meio (choque térmico), como demonstrado
em Zhou et al. (2010) com amostras de L. vannamei expostas ao choque térmico de 28° para 15°C
durante 6 horas. No entanto, outras enzimas ndo dependentes de glutationa também atuam
protegendo as células dos ROS, como a superdxido dismutase e todas estas enzimas antioxidantes
podem ser utilizadas como eficientes biomarcadores para os peneideos sob estresse oxidativo
causado por variacdes de temperatura (Lushchak, 2011).

A principal justificativa ao se fazer uso dos pesticidas é combater virus e bactérias que
possam vir a perturbar a homeostase dos organismos aquaticos, como a sindrome do virus da
mancha branca (WSSV) o mais destrutivo patdgeno viral para os camardes. Dessa forma, quando o
peneideo Fenneropenaeus chinensis é exposto a este cenario nota-se um aumento na expressao do
gene responsavel pela enzima anidrase carbonica (4.2.1.1) provavelmente como resultado do
aumento do estresse oxidativo do animal, uma vez que a transcricao deste gene é regulada pela
condicdo redox das células (Wang et al., 2008).

Apds uma injecao de bactéria Vibrio alginolyticus em individuos de L. vannamei a atividade
das enzimas superdxido dismutase e glutationa peroxidadase aumentaram significativamente a fim
de proteger as células contra o dano oxidativo da oxidacdo. Um componente crucial da defesa
antioxidante é composto da glutationa peroxidase que converte o perdxido de hidrogénio em agua
antes que radicais hidroxilas sejam produzidos (Liu et al., 2007).

Os hormonios da muda conhecidos também como ecdisterdides juntamente com os

hormonios juvenis ou sexuais sdo as principais classes de hormonios presentes nos crustaceos
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decapodas (Rewitz et al., 2006). Hoje ja se sabe que a reprodugdo nos artropodes é controlada
principalmente pelo sesquiterpendide metil farnesoato (Contig 1750) (Hui et al., 2010; Koéhler et al.,
2007). Alguns pesticidas como o bisfenol, liberado por produtos que contenham pldstico em sua
composicao, podem atuar como mimetizadores desses hormonios, influenciando nos processos de
muda e maturacdo sexual (Tatarazaco & Oda, 2007). Estudos sugerem que o bisfenol tem efeito
acumulativo na cadeia alimentar aquatica, além de permanecer mais tempo sem degradacdo na
agua do mar em comparacao a agua doce (Ying & Kookana, 2003; Kang & Kondo, 2005 apud Kang
etal., 2007).

Quando microcrustdceos da espécie Daphnia magna sdao expostos ao composto bisfenol é
observada uma consideravel queda na taxa de reproducdo dos machos. Acredita-se que este fato
seja causado ndo pelo estresse quimico ocasionado pelo contato com o pesticida, mas sim pelo
efeito endécrino perturbador causado pela mimetizagdo de hormdonios juvenis no organismo desses
animais, uma vez que estes esterdides sdo os principais responsaveis pela producao da prole nos
crustaceos (Tatarazaco & Oda, 2007; Hui et al., 2010; Kohler et al., 2007). Estes hormonios
esterdides sdo todos derivados do colesterol nos animais e participam de iniUmeros processos que
regulam a homeostase (Lafont & Mathieu, 2007).

A quitina é o principal componente do exoesqueleto dos crustaceos, fornecendo protecao
ao corpo do animal sob condi¢cdes ambientais adversas. Este polissacarideo é o responsdavel pelo
processo de muda nos crustaceos e para digerir-lo sdo necessarias as enzimas quitinase (3.2.1.14)
gue degrada a quitina a chitooligosacarideos e entdo a B-N-acetilhexosaminidase (3.2.1.52) que
hidrolisa os sacarideos a monémeros. Logo, estas enzimas sdo essenciais aos crustaceos, nao
apenas pela ecdise, mas também na digestdo de alimentos quitinosos e defesa de patdgenos que

contenham quitina em sua composicdo (Proespratwong et al., 2010).
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Os principais hormonios esterdides que ativam a digestdao da quitina constituinte do
exoesqueleto dos artrépodes sdo os ecdisterdides, sendo produzidos por um par de glandulas
situadas no 6rgdo Y dos crustdceos. Esse processo é auxiliado por mais um hormoénio lipidico, o
metil farnesoato, produzido por glandulas na regidao mandibular dos artréopodes. Além da muda, os
ecdisterdides também apresentam outras fun¢des nas fémeas dos crustdceos, como por exemplo,
auxiliar no desenvolvimento embrionario e estimular a producdo de vitelo nos ovos, além de os
ecdisterdides liberados pela urina na agua pelas fémeas ainda atuaram como feromdnios atraindo
os machos. Nestes, as fungbes sexuais desses hormdnios sao de natureza desconhecida (Lafont &
Mathieu, 2007).

O controle dos niveis de glicose é um processo fundamental nos crustaceos, uma vez que a
concentracdo desta na hemolinfa dos decdpodas assume concentracdes definidas durante
diferentes periodos do dia, embora tolerem um intervalo relativamente bom. Durante o dia este
nivel é baixo e estavel e durante a noite sobe até atingir um pico algumas horas apds o anoitecer
(Sathyanandam et al., 2008). A queda das concentracdes de glicose e lactato no plasma dos
crustaceos indicam a troca da producdo de energia aerdbica por uma anaerdbica, como a glicdlise
(Sofianes-Organis et al., 2009).

Em Mathew et al. (2007) foram estudados individuos de Penaeus monodon infectados por
WSSV e foram analisadas as atividades das seguintes enzimas importantes para a producdo de
energia a partir da glicose sob o estresse ocorrido pelo patégeno: aldolase (4.2.1.13), glicose-6-
fosfatase (5.3.1.9) e frutose-1,6-difosfatase (1.1.1.37). Embora estas enzimas estejam diretamente
relacionadas a economia de energia nos crustdceos, é conhecido hoje que estes animais ndo
necessitam de concentragdes constantes de glicose no organismo, pois toleram um largo gradiente

deste monossacarideo na hemolinfa (Cuzon et al., 2000 apud Mathew et al., 2007).
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Passadas 24 horas apds a infec¢do, os niveis de glicose na hemolinfa dos camardes cairam
em 33% devido ao estresse. Nao houve alteragdo na ag¢dao da enzima aldolase, indicando que
mesmo com o0s animais em estdgio morimbundo a produgao de energia nao foi afetada e a glicélise
progrediu normalmente. A quantidade de alimento ingerida pelos individuos de P. monodon
diminuiu e a atividade das enzimas frutose-1,6-difosfatase e glicose-6-fosfatase decresceu muito
durante a infec¢do o que resultou em uma crise energética nos animais, uma vez que estes animais
neste caso, apenas consigam obter energia através da glicdlise. Isso ocorre pelo fato da
gliconeogénese (producdo de glicose a partir de fontes que ndo contenham carboidratos) estar
muito inibida pela queda na atividade dessas duas enzimas o que pode resultar na morte de parte
dos camardes. Dessa forma, estas enzimas podem ser utilizadas como biomarcadores para que se
conheca com mais detalhes o grau de infeccdo ao qual o plantel estd sendo submetido (Mathew et
al., 2007).

Logo, dentre os genes que podem ser destacados aqui e que podem ser Uteis para estudos
em populagdes naturais ou cativas estao:

a) os que codificam as enzimas superdxido dismutase e glutationa peroxidase. Estas
enzimas estdo intimamente relacionadas as condi¢cdes de estresse nos individuos degradando
diversos compostos reativos de oxigénio que surgem deste estresse oxidativo e que podem causar
danos a estrutura celular. Para ambos os tipos de populag¢des, quando submetidas a perturbagdes
como altas densidades populacionais, mudancas bruscas de temperatura, escassez de alimento,
dentre outras, os niveis destas enzimas devem aumentar consideravelmente devido ao aumento de
compostos oxigenados reativos na célula, servindo como um bioindicador de que a homeostase do
individuo foi ameacada

b) os que codificam alguns hormoénios esterdides relacionados ao metabolismo e

reproducdo dos crustaceos, como o Contig 1750, cuja sequéncia pertence ao gene que codifica o
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hormonio sesquiterpendide metilfanesoato responsdvel pelo controle da reprodugdo dos
crustdceos. Logo, sob estresse ou perturbagdes ocasionadas por xenobidticos, a taxa de expressao
deste gene pode ser alterada, influenciando no tempo necessario para que o individuo atinja a
maturagdo sexual ou no numero de ovos ou prole deixados por este. Outro fator que pode
interferir nas caracteristicas sexuais dos crustdceos é a presenca de bisfenol na dgua, uma vez que
este mimetiza vdrios dos hormonios sexuais. Logo, conhecer a sua via atuante e algumas das
enzimas responsaveis pela sua degradacdo como a oxidoredutase citocromo P450 6k1 facilita a
identificacdo, no caso deste estar presente no meio, além de haver um maior controle da
degradacdo deste pelo camardes.

C) relacionados com a sintese de enzimas da glicdlise com algum tipo de estresse sofrido
pelo animal. Um exemplo disso pode ocorrer quando determinadas situacdes como mudancas de
temperatura e infecgdo por um patdgeno especifico podem desencadear tamanha perturbagao na
homeostase do individuo ao passo deste parar de se alimentar, dificultando a produ¢ao de ATP. Em
alguns casos, o consumo de oxigénio também pode cair muito, até o animal atingir um estagio
morimbundo. Dessa forma, o animal ndo se a alimenta e a produ¢do de energia através de outras
fontes que ndo carboidratos fica inibida devido a queda na produ¢dao das enzimas frutose-1,6-
difosfatase e glicose-6-fosfatase, podendo ocasionar a morte de parte do plantel. Assim, com o
conhecimento das enzimas da via glicolitica, pode-se realizar a inferéncia das que se expressam
mais ou menos sob estas condi¢cbes, com estas atuando como biomarcadores, fornecendo um
melhor detalhamento das condi¢cbes as quais o plantel estd submetido, além de um maior
esclarecimento do que de fato ocorre no organismo dos peneideos sob contaminagdes de virus ou

bactérias especificos.
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Estes e outros marcadores, aliados aos conhecimentos sobre as fungdes destes podem ser
também aplicados em estudos de expressdao génica. O grande volume de dados gerado pela
anotacdo gendmica possibilita a elucidagdo dos papéis de muitos marcadores, possibilitando os
estudos de microarrays e PCR em tempo real, medindo com precisdao o quanto determinado gene
se expressa em um organismo sob condi¢cdes ambientais especificas. Esta interacdao entre genes e
adversidades ambientais pode subsidiar estudos de transcriptomas, proteomas e metabolomas. Os
primeiros sao baseados nos microarrays de DNA que permitem a expressao de centenas a milhares
de genes que podem ser monitorados simultaneamente, fornecendo um cendrio mais amplo de
como o0s organismos respondem ao meio ambiente. J4 os proteomas caracterizam-se pela
expressdo diferenciada de proteinas perante toxicidades especificas, conectando-se aos
metabolomas através da degradacdo dos compostos exégenos pelo metabolismo do individuo e as

diferentes respostas observadas (Tu et al, 2010).

6. Conclusoes

1. A validacdo dos locos SSRs-ESTs aqui realizada em cerca de 30 individuos de L. vannamei
demonstrou alto polimorfismo nesta espécie e excelente taxa de transferabilidade nas espécies
testadas, podendo ser utilizadas para estudos genético-populacionais de diferentes espécies de
camardes marinhos e de agua doce. A anotacdao gendmica destas marcas confirmou o produto
génico para trés dos nove locos validados, os quais evidenciaram um alto nimero de alelos, sendo
gue para estes locos, o motif repetitivo ndo se mostrou presente em regides de dominio ou sitio

ativo das respectivas proteinas codificadas.
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2. A elucidagdo dos produtos protéicos das marcas ESTs, identificagdo das enzimas com seus
respectivos coddigos enzimaticos e conseqliente estabelecimento das possiveis vias metabdlicas
presentes nos camardes peneideos tornou possivel um melhor conhecimento sobre aspectos
relacionados a fisiologia e metabolismo deste importante grupo animal. Estes dados poderao

ser utilizados para estudos aplicados tanto a aquicultura quanto a conservacao.
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8.1 Anexos — Tabelas

Tabela 6: Relacdo das 35 enzimas envolvidas nas principais vias metabdlicas elucidadas. Destaque para o EC number, fungcdo molecular, processo bioldgico e

respectiva rota participante.

Enzima EC number Fungdo molecular Componente celular Via metabdlica
Alcool desidrogenase 1111 Oxidagdo do etanol Citoplasma Degradacgdo de cloroalcanos e cloroalquenos/ Degradagdo de naftaleno
GDP L-fucose sintetase 1.1.1.271 Metabolismo celular N/A Metabolismo de frutose e manose
S- formilglutationa hidrolase 1.1.1.284 Carboxilesterase Citoplasma Metabolismo de metano
Frutose-1,6-bifosfatase 1 1.1.1.37 Atividade de glicose bifosfatase N/A Ciclo do citrato (Krebs)/ metabolismo do metano
Isocitrato desidrogenase (NADP) 1.1.1.42 Redugdo/Oxidacdo Mitocondria Ciclo do citrato (Krebs)/ metabolismo da glutationa
Complexo do citocromo b-c1 1.10.2.2 Citocromo C redutase Mitocondria Fosforilagdo oxidativa
Peroxidase 1.11.1.7 Peroxidase Regido extracelular Metabolismo do metano/ Metabolismo de fenilalanina
Glutationa peroxidase 2 1.11.1.9 Glutationa peroxidase N/A Metabolismo de acido araquiddnico/ Metabolismo da glutationa
Oxiredutase 1.14.-.- Oxidoredutase N/A Degradagdo de aminobenzoato/ Degradagdo de bisfenol/ Degradagdo de
cloroalcanos e cloroalquenos/ Degradagdo de hidrocarbonetos aromaticos
policiclicos
Citocromo P450 6k1 1.14.14.1 N/A N/A Metabolismo de xenobidticos pelo citocromo P450/ Metabolismo de 4cido
araquiddnico/ Biossintese de horménio esterdide
Fenilalanina 4-monooxigenase 1.14.16.1 Ligante de proteina N/A Metabolismo de fenilalanina
Succinato desidrogenase flavoproteina 1351 Succinato desidrogenase Membrana interna da Fosforilagdo oxidativa
mitocondria
Complexo NADH desidrogenase 1.6.99.3 NADH desidrogenase Complexo da cadeia Fosforilagdo oxidativa
(ubiquinina) 1 beta, subunidade 5 respiratoria
Citocromo c oxidase 19.3.1 Ferro/cobre ligante e atividade de Membrana interna da Fosforilagdo oxidativa
citocromo-c mitocondria
Transferase 2.1.1.- Metiltransferase N/A Biossintese de alcaldides isoquinolinados/ Degradacg&o de hidrocarbonetos
aromaticos policiclicos/ Metabolismo de triptofano/ Biossintese de
ubiquinona
Exostosina-2 2.4.1.225 Transferase de grupos glicosil Membrana do Golgi Biossintese de glicosaminoglicanos e sulfato de heparina
Glutationa S-transferase 2.5.1.18

Glutationa transferase

Citoplasma

Metabolismo de xenobidticos pelo citocromo P450/ Metabolismo de
glutationa




Aspartato aminotransferase 2.6.1.1 Transferase e ligante de piridoxal Mitocondria Metabolismo de metionina e cisteina/ Biossintese de alcalides
fosfato isoquinolinados/ Metabolismo de fenilalanina
Piruvato quinase 2.7.1.40 Piruvato quinase e ligante de ions Citoplasma Metabolismo de purina

magnésio e potdssio

UMP-CMP quinase/ Adenilato quinase

2.7.4.14/2.7.43

Quinase e transferase

Citoplasma e nucleo

Metabolismo de pirimidina e purina

Nucleosideo difosfato quinase B 2.7.4.6 N/A Citoplasma Metabolsimo de purina/ Metabolismo de pirimidina
S- formilglutationa hidrolase 3.1.12.12 Carboxilesterase Citoplasma Metabolismo de metano
Hidrolase 3.1.3.- Hidrolase N/A Metabolismo de frutose e manose
Frutose-1,6-bifosfatase 1 3.1.3.11 Frutose 1,6-bifosfato 1-fosfatase N/A Glicolise/ Metabolismo de metano/ Vias das pentoses
Endoquitinase 3.2.1.14 Atividades de hidrolase e quitinase Regido extracelular Metabolismo de amino e nucleotideo glicanos
Quito-oligo-sacaridolitico beta-N- 3.2.1.52 Acetilhexosaminidase N/A Degradagdo de glicosaminoglicanos
acetilglicosaminidase
ATP sintetase 3.6.3.14 Transporte de prétons para sintese  Transporte de elétrons em dois Fosforilagdo oxidativa
de ATP setores do complexo da
ATPase
Fosfoenolpiruvato carboxiquinase 4.1.1.32 Carboxil-liase Mitocondria Ciclo do citrato (Krebs)
Frutose-bifosfato aldolase 4.1.2.13 Frutose bifosfato aldolase N/A Glicdlise/ Metabolismo defrutose e manose/ Vias das pentoses
Enolase 4.2.1.11 N/A N/A Glicolise/ Metabolismo de metano/ Vias das pentoses
Ribulose-fosfato 3-epimerase 5.1.3.1 Ribulose-fosfato 3-epimerase N/A Via das pentoses
Glicose-6-fosfato isomerase 5.3.1.9 Atividade de glicose-6-fosfatase Citoplasma Glicolise/ Via das pentoses
Fosfoglicerato mutase 5.4.2.1 Transferase intramolecular N/A Metabolsimo de metano
Ligase 6.3.2.- Ligase N/A Metabolismo de triptofano
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Tabela 7: Listagem dos contigs anotados. Maior detalhamento sobre o produto génico, TC number, componente celular, funcdo molecular, processo biolégico,
simbolo do gene, funcdo, dominio e organismo homdélogo.

Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 10 Proteina ligante de RNA N/A nucleo Nucleotideo ligante Processamento de tsu Controle de qualidade do mRNA N/A Drosophila
RNA melanogaster
Contig 1000 Actina N/A Citoesqueleto ATP ligante N/A ACT Motilidade celular Penaeus monodon
Contig 1001 Contaminag&o por N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Shigella
Contig 1003 Cuticula N/A N/A Estrutural da cuticula N/A cpl158 Cuticula N/A Cancer pagurus
Contig 1015 Actina N/A Citoesqueleto ATP ligante N/A act Motilidade celular N/A Fenneropenaeus
chinensis
Contig 1009 Actina N/A Citoesqueleto ATP ligante N/A acta Motilidade celular N/A Penaeus monodon
Contig 1027 Miosina reguladora da N/A N/A Ligante de ion célcio N/A Mlc2 Hexamero de 2 cadeias pesadas e 4 N/A Drosophila
cadeia leve 2 leves melanogaster
Contig 1039 Fator de inicio da N/A N/A Fator de inicio da N/A Tripl elF-3 dissocia ribossomos e promove N/A Bombyx mori
tradugdo eucariotico 3 tradugdo iniciador Met-tRNA
Contig 1045 Cadeia de miosina N/A Filamento estriado de Atividade motora Contragdo de musculo Mhc Contragdo muscular N/A Farfantepenaeus
pesada musculatura lisa estriado paulensis
Contig 1046 Troponina C N/A Flagelo Ligante de ion célcio Motilidade de cilios N/A Proteina central de regulagdo de N/A Pontastacus
ou flagelo contragdo do musculo estriado leptodactylus
Contig 1063 Actina N/A Citoesqueleto Estrutural, ligante de N/A act Motilidade celular N/A Penaeus monodon
ATP
Contig 1065 Cadeia de miosina N/A Miosina Atividade motora, Contragdo de musculo Mhc Contragdo muscular N/A Drosophila
pesada ligante de actina estriado melanogaster
Contig 1079 Actina N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A act Motilidade celular PF0022 Penaeus monodon
Contig 1087 Actina N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A act Motilidade celular PF0022 Penaeus monodon
Contig 1094 Cadeia de miosina N/A Miosina Atividade motora e Contragdo de musculo Mhc Contragdo muscular N/A Farfantepenaeus
pesada estrutural do musculo estriado paulensis
Contig 1025 Sub-familia ligante de N/A Mitocondria ATPase, ATP ligante e Transporte de Abcel Inibe a atividade de endoribonuclease N/A Tribolium castaneum
ATP E member 1 ligante de ferro- elétrons de oligodenilatos. Papel central na
enxofre performance do mRNA
Contig 1037 Anion seletivo N/A Membrana externa da Canal dependente de Transporte de ions vdac2 Forma um canal através da N/A Tribolium castaneum

dependente de
voltagem

mitocdndria

voltagem ion seletivo

membrana mitocondrial externa que
permite a difusdo de pequenas
moléculas hidrofilicas. O canal adota
uma conformagdo aberta em baixo
ou zero potencial de membrana e
uma conformagédo fechada em
potenciais acima de 30-40 mV
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 1055 Receptor do acido N/A Citoesqueleto Ligante de proteina Transporte de Gabarap Podem desempenhar um papel no N/A Nematostella
gama-aminobutirico, proteina transporte intracelular de receptores vectensis
proteina associada GABA (A) e sua interagdo com o
citoesqueleto
Contig 1062 Proteina nuclear ligante N/A Nucleo GTPase Transporte ran Transporte N/A Marsupenaeus
de GTP intracelular protéico nucleocitoplasmatico. Necessario Jjaponicus
para a importagdo de proteinas para
o nucleo e também para exportagdo
do RNA. Envolvidos na condensagéo
da cromatina e controle do ciclo
celular
Contig 108 Fator de inicio da N/A Ndcleo Fator de inicio da Iniciagdo da tradugdo Eif3e Componente do fator de inicio de N/A Nematostella
tradugdo eucaridtico tradugdo tradugdo eucariotico 3 (elF-3) vectensis
subunidade 3 complexo, que é necessario para
vérios passos na iniciagdo da sintese
protéica
Contig 1085 Fator de inicio da N/A Iniciagdo da transcrigdo Fator de inicio da Tradugdo Tripl Componente do fator de inicio de N/A Drosophila
tradugdo eucaridtico eucariotica tradugdo tradugdo eucariotico 3 (elF-3) melanogaster
subunidade 3 complexo, que estd envolvida na
sintese de proteinas e, juntamente
com outros fatores de iniciagdo,
estimula a ligagdo do mRNA e
metionil-tRNAi ao ribossomo 40S
Contig 1104 Actina N/A Citoesqueleto Ligante de ATP, N/A N/A Motilidade celular e expressdo pfam0022 Penaeus monodon
estrutural dependente de ATP em todas as
células
Contig 1106 Actina-3, musculo N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A ACT3 Motilidade celular pfam0022 Penaeus monodon
especifica ATP
Contig 1107 Fator de elongagdo 1- N/A Fator de elongagdo da Elongagdo da Elongacdo N/A Ancorar o complexo de elongagdo a Pfam00647 Artemia salina
gamma tradugdo tradugdo outros complexos
Contig 1109 Fator anti- N/A N/A N/A Resposta de defesa a N/A Liga-se firmemente ao LPS, inibindo a N/A Penaeus monodon
lipopolisacarpideo bactérias ativagdo do LPS mediada pela
coagulagdo da hemolinfa. Forte
efeito antibacteriano, especialmente
sobre o crescimento de bactérias
gram-negativas.
Contig 1114 Actina-3, musculo N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A N/A Motilidade muscular PF00022 Penaeus monodon
especifica ATP
Contig 1118 Troponina C, isoforma N/A N/A Ligante de ion célcio N/A N/A proteina central de regulagdo de PFO0036 Homarus americanus
2A contragdo do musculo estriado. Tn
consiste em trés componentes: Tn-I,
que é o inibidor da ATPase
actomyosin, TN-T, que contém o sitio
de ligagdo para tropomiosina e TN-
C. A ligagdo do calcio a TN-C suprime
a agdo inibitdria da Tn em filamentos
de actina.
Contig 1123 Cadeia de miosina N/A Filamento estriado de ATP Ligante e motora Contragdo de musculo Mhc Contragdo muscular PF00063 Drosophila
pesada, musculo musculatura lisa estriado melanogaster
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 1131 Miosina de cadeia N/A Complexo da miosina ATP ligante N/A Mhc Contragdo muscular N/A Tribolium castaneum
pesada
Contig 1138 Actina N/A Citoesqueleto ATP ligante e N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
molécula estrutural
Contig 1141 Contaminagdo por N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Escherichia coli
Contig 1145 Cadeia leve de dineina N/A Microtubulos Atividade motora Divisdo celular Dynltl Consiste em pelo menos duas cadeias N/A Nematostella
tipo Tctex 1 pesadas e uma série de cadeias de vectensis
intermediarios leves.
Contig1149 Contaminag&o por N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Shigella
Contig 1156 Actina N/A Citoesqueleto ATP ligante e N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
estrutural
Contig 1172 Fator de ADP- N/A Intracelular Ligante de GTP GTPase mediadora do ARF1 Proteina ligante de GTP que funciona N/A Apis mellifera
ribosilagdo 1 sinal da tradugdo como um ativador alostérico da
subunidade toxina da célera, uma
ADP-ribosiltransferase
Contig 119 Proteina 1 NHP2 N/A Complexo de Splicing RNA Sintese e montagem Nhp2I1 Papel no estagio final de montagem N/A Nasonia vitripennis
ribonucleoproteina de ribossomo do spliceosomo. A proteina sofre uma
mudanga conformacional quando
ligada a RNA
Contig 1201 Proteina expressa N/A Complexo da Atividade de Aminoacido N-ligado N/A N/A N/A Culex pipiens
oligossacaril transferase glicotransferase a glicosilagdo via
asparagina
Contig 1220 Miosina de cadeia N/A Complexo da miosina Atividade motora Contragdo muscular Mhc Contragdo muscular N/A Drosophila
pesada melanogaster
Contig 1240 Actina, musculo N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
esquelético ATP
Contig 1244 Complexo N/A N/A Ligante de ion célcio N/A N/A Mais frquente em musculos de N/A Penaeus sp
sarcoplasmatico ligante contragdo rapida, embora ndo possa
de calcio, cadeia beta ser estabelecida uma relagdo.
Contig 1245 Actina, musculo N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A Actal Motilidade celular N/A Farfantepenaeus
esquelético ATP chinensis
Contig 1249 Contaminagdo N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Escherichia coli
Contig 1250 Proteina transportadora N/A Membrana interna da Ligante Transporte AGAP006782 Cataliza a mudancga de ADP e ATP N/A Marsupenaeus
de ADP, ATP mitocondria através da menbrana interna da Jjaponicus
mitocondria
Contig 1257 Sistema de clivagem N/A Complexo de clivagem Ligante de acido Processo catabdlico GCSH Quebra da glicina N/A Aedis aegypti
proteina H da glicina da glicina lipdico da glicina
Contig 1258 Actina, musculatura lisa N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de Contragdo muscular Acta2 Motilidade celular N/A Penaeus monodon
da aorta ATP
Contig 1260 Actina N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de Contragdo muscular N/A Motilidade celular N/A Nannochloris
ATP bacillaris
Contig 1262 Miosina de cadeia N/A Complexo da miosina Atividade motora e Contragdo muscular Mhc Contragdo muscular N/A Tribolium castaneum
pesada ATP ligante
Contig 1270 Contaminagdo N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A

Escherichia coli
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 1271 Contaminagdo N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Escherichia coli
Contig 1278 Fator 3 de iniciagdo da N/A Citoesqueleto Fator de inicio da Iniciagdo da tradugdo EIF3H Componente do fator de inicio de N/A Bombyx mori
tradugdo eucaridtica, tradugdo tradugdo eucaridtico 3 (elF-3)
subunidade H complexo, que é necessario para
varios passos na iniciagdo da sintese
protéica. O elF-3 se associa com o
complexo ribossomo 40S e facilita o
recrutamento de elF-1, elF-1A, elF-2
para formar o complexo de pré-
iniciagdo
Contig 1285 Maquinaria de tradugdo N/A Citoplasma Ligante de RNA Tradugdo TMA20 Envolvido na tradugdo N/A Apis mellifera
associada a proteina 20
Contig 1305 Cadeia Cda N/A Espaco extracelular Transporte de Transporte HCC Transporte de oxigénio nos cd00446 Marsupenaeus
hemocianina oxigénio artrépodos com o auxilio do cobre japonicus
Contig 1307 Actina 3, citoplasmatica N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A actbc Motilidade celular N/A Litopenaeus
ATP vannamei
Contig 1316 Crustacianina, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade A1 oxigénio (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 1317 Actina N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A N/A Motilidade celular N/A Litopenaeus
ATP vannamei
Contig 1334 Actina N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A N/A Motilidade celular N/A Litopenaeus
ATP vannamei
Contig 1338 Troponina T, musculo N/A Filamento estriado de Ligante de ion célcio Homeostase celular up Sensivel ao célcio para a atividade N/A Drosophila
esquelético musculatura lisa do ion célcio e muscular estriada melanogaster
organizagdo do
sarcémero
Contig 1357 Peptideo putativo N/A Regido extracelular Inibidor da atividade N/A N/A N/A N/A Litopenaeus
antimicrobiano de protease vannamei
Contig 1368 Coatomer subunidade N/A Vesicula associada ao Ligante de proteina Transporte celular Copg2 O complexo influencia na integridade N/A Nematostella
gamma-2 Golgi intracelular estrutural de Golgi, bem como o vectensis
processamento, a atividade, e
reciclagem de endocitica receptores
de LDL
Contig 1384 Complexo AP-2, N/A Pelicula da membrana Transporte de Transporte de Ap2sl Adaptador no transporte de proteinas N/A Tribolium castaneum
subunidade sigma proteina proteina intracelular através de vesiculas de transporte
nas vias de tréfego diferentes da
membrana.
Contig 1397 Pseudohemocianina-2 N/A N/A Transporte de Transporte phc-2 N&o funciona como hemocianina N/A Penaeus monodon
oxigénio
Contig 140 Complexo proteico N/A Nucléolo Ligante de RNA Processamento de Nhp2I1 Necessario para biogénese do cl10858 Drosophila
ribonucléico H/ACA, RNA ribossomo melanogaster
subunidade 2
Contig 1405 Cadeia Cda N/A Espaco extracelular Transporte de Transporte de N/A Transporte de ions oxigénio com o N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio auxilio de cobre dissolvido na vannamei
hemolinfa dos moluscos
Contig 1414 Actina N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A N/A Motilidade celular N/A Litopenaeus
ATP vannamei
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 1421 Unidade C1 da N/A Espaco extracelular Transporte de Transporte N/A Ligante do carotendide astaxantina, N/A Homarus gammarus
crustacianina pigmento respiratério fornecendo a coloragdo azul a
carapaga da lagosta
Contig 1425 Tioredoxina-2 N/A N/A Transporte de Homeostase redox Trx-2 Participa em varias reagdes redox N/A Litopenaeus
elétrons através da oxidagdo reversivel de vannamei
ditiol a um dissulfeto
Contig 1432 Crustacianina, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade A2 pigmento respiratorio (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 1449 Crustacianina N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade-A2 pigmento respiratorio (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 1460 Crustacianina, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade A2 pigmento respiratorio (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 1469 Proteina de tumor N/A Citoplasma N/A N/A Tctp Relacionado a ligagdo di célcio e N/A Litopenaeus
controlada por tradugdo estabilizagdo dos microtubulos vannamei
Contig 1474 Actina N/A Citoesqueleto Ligante de ATP e N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
estrutural
Contig148 Regulador da N/A Ndcleo Fator de transcrigdo Promotor da RNA TCERG1 Fator de transcrigdo que se liga RNA N/A Tribolium castaneum
transcrigdo 1 da RNA polimerase Il polimerase II. polimerase Il e inibe o alongamento
Controle da das transcrigGes dos promotores
transcrigdo alvo. Regulamenta o alongamento da
transcrigdo de uma forma TATA box-
dependente.
Contig 1489 Septina 2 N/A Citoplasma Ligante de GTP Citocinese Sep2 Envolvido na citocinese N/A Drosophila
melanogaster
Contig 1495 Actina, citoplasmatica 1 N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A actb Motilidade celular N/A Litopenaeus
ATP vannamei
Contig 1514 Cadeia Cda N/A Regido extracelular Transporte de Transporte HCC Hemocianina contém pigmento cd00435 Marsupenaeus
hemocianina oxigénio respiratorio transportador de Jjaponicus
oxigénio distribuido livremente pela
hemolinfa dos artrédopos
Contig 1517 Cadeia pesada da N/A Complexo da miosina Motor e ligante de Contragdo muscular Mhc Contragdo muscular N/A Drosophila
miosina ATP melanogaster
Contig 1518 Citocromo b N/A Cadeia respiratoria Atividade de Cadeia respiratéria de mt: Cyt-b Cadeia respiratdria componente do N/A Litopenaeus
mitocondrial oxidoredutase transporte de complexo citocromo-redutase vannamei
elétrons ubiquinol. Gera um potencial
eletroquimico acoplado a sintese de
ATP
Contig 152 Fator de iniciagdo da N/A Citoplasma Ribossomo ligante Montagem do Eife Vincula-se a subunidade 60S N/A Xenopus tropicalis
tradugdo eucaridtico 6 ribossomo maduro e ribossomal e impede sua associagdo
via sinalizadora com a subunidade ribossémica 40S
mediada por integrina para formar o complexo de iniciagdo
80S
Contig 1522 Crustacianina, N/A Regido extracelular Ligante de pigmento Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus

subunidade C1

respiratério

(AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 1529 Proteina L6 ribossomal N/A Ribossomo Estrutural Tradugdo RPL6 N/A N/A Carabus granulatus
60S constituinte do
ribossomo
Contig 1534 Crustacianina, N/A Regido extracelular Transporte e ligante Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade-A2 de pigmento (AXT), fornecendo a coloragdo azul
respiratorio para a carapaga da lagosta
Contig 1535 Cadeia Cda N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de HCC Hemocianina contém pigmento N/A Penaeus monodon
hemocianina oxigénio oxigénio respiratorio transportador de
oxigénio distribuido livremente pela
hemolinfa dos artrédopos
Contig 1539 Actina alfa, musculo N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de N/A actal Motilidade celular N/A Penaeus monodon
esquelético ATP
Contig 155 Fator de iniciagdo da N/A Fator de inicio da Inicio da tradugdo e Tradugdo Eif-2alpha elF-2 funciona nas etapas iniciais da N/A Drosophila
tradugdo eucaridtico 2, tradugdo 2 ligante de RNA sintese de proteinas, formando um melanogaster
subunidade 1 complexo ternario com GTP e tRNA
iniciador. Reconhecimento de um
codon de iniciagdo
Contig 1572 Tioredoxina proteina 4A N/A Ndcleo N/A Mitose e splicing de Txnlda Papel essencial no splicing so pré N/A Mus musculus
RNA mRNA
Contig 1578 Mediador de N/A Nucleo Mediador de RNA Regulagdo da mdt-10 Componente do complexo mediador, cl06834 Nasonia vitripennis
transcrigdo de RNA polimerase Il transcrigdo DNA- um coactivator envolvidos na
polimerase I, dependente transcrigdo, regula quase todos os
subunidade 10 genes RNA polimerase II-
dependentes. FungGes de mediador,
como ponte para transmitir
informagdo gene especifico das
proteinas reguladoras da RNA
polimerase Il para a maquinaria de
transcrigdo basal. Necessério para o
desenvolvimento das células
germinativas
Contig 158 Complexo THO N/A Nucleo Ligante de RNA Transporte THOC3 Componente do subcomplexo THO N/A Tribolium castaneum
subunidade 3 do complexo TREX. O complexo TREX
especificamente liga-se a RNAs pds
splicing e ndo pré-RNAs
Contig 1586 Subunidade 3 de pré- N/A Citoplasma Ligante de proteina Conformagdo protéica VBP1 Liga-se a chaperones citoplasmaticos N/A Nasonia vitripennis
conformagao pré-conformagdo e a cadeia de polipeptideos nascente
e promove a conformagdo em um
ambiente com muitas possibilidades
possiveis para proteinas inativas
Contig 1602 Hemocianina, N/A Celular extracelular Transporte de Transporte N/A Transporte de oxigénio nos N/A Marsupenaeus
subunidade 2 oxigénio artrépodos com o auxilio do cobre Jjaponicus
Contig 1619 Crustacianina C1, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 1629 Cadeia pesada da N/A Complexo da miosina Atividade motora Contragdo muscular Mhc Contragdo muscular N/A Farfantepenaeus
miosina, musculo paulensis
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Contig 1630 Fator 5A de iniciagdo da N/A Citoplasma Fator de elongagdo da Inicio da tradugdo Eif-5A Envolvida no alongamento da N/A Penaeus monodon
tradugdo eucaridtica tradugdo tradugdo e na resposta ao estresse e
manutengdo da integridade da
parede celular. Funciona como um
regulador da apoptose.
Contig 1636 Proteina N/A Membrana N/A N/A Tmem50a N/A N/A Mus musculus
transmembrana 50A
Contig 1670 Cadeia pesada da N/A Complexo da miosina Estrutural do musculo Comtragdo muscular Mhc Contragdo muscular N/A Farfantepenaeus
miosina, musculo paulensis
Contig 1689 Proteina V do N/A Unidade da citocinese Carbono-enxofre liase Divisdo celular Cenpv Exigidos para a distribuigdo de N/A Gallus gallus
centrémero heterocromatina pericentromérica de
nucleos interfasicos e para a
formagdo do centrémero e
organizagdo, alinhamento de
Cromossomos e citocinese
Contig 1711 Homdlogo da proteina N/A Citoplasma N/A N/A Tctp Ligagdo ao ion calcio e estabilizagdo N/A Litopenaeus
tradugdo-controladora dos microtubulos vannamei
de tumor
Contig 1718 UPF0139 proteina de N/A Membrana N/A N/A N/A N/A N/A Nasonia vitripennis
membrana pMsmaA27
Contig 172 Homdlogo da proteina N/A Nucleo N/A Processamento de Tinpl Envolvido na biogénese da N/A Bombyx mori
de biogénese do rRNA subunidade ribossémica 60S. Podem
ribossomo NSA2 desempenhar um papel no controle
de qualidade das particulas pré-60S
Contig 1723 Actina, musculo N/A Citoesqueleto Estrutural e ligante de Desenvolvimento da Acta 1 Motilidade celular N/A Penaeus monodon
esquelético alfa ATP fibra muscular
esquelética
Contig 1730 Tubulina, cadeia beta-2 N/A Microtubulos Atividade GTPase Movimento baseado N/A Une duas moléculas de GTP, uma em N/A Homarus americanus
em microtubulos um sitio intercambidvel e outra em
um ndo-intercambidvel na cadeia alfa
Contig 1731 Tubulina, cadeia alfa-1 N/A Microtubulos Atividade GTPase Movimento baseado N/A Une duas moléculas de GTP, uma em N/A Homarus americanus
em microtubulos um sitio intercambidvel e outra em
um ndo-intercambidvel na cadeia alfa
Contig 1732 Complexo COP9/ N/A Citosol N/A Organizagdo e cif-1 Componente do fator de inicio de N/A Anopheles gambiae
Signalosome e Eif3, biogénese do Golgi tradugdo eucariotico 3 (elF-3)
subunidade 1 complexo, que estd envolvida na
sintese de proteinas e, juntamente
com outros fatores de iniciagdo,
estimula a ligagdo do mRNA e
metionil-tRNAi ao ribossomo
40S. Componente do complexo COP9
signalosome (CSN), um complexo
envolvido em varios processos
celulares e de desenvolvimento
Contig 1736 Proteina L13a N/A Ribossomo Estrutural do Tradugdo RpL 13A N/A N/A Spodoptera
ribossomal 60S ribossomo frugiperda
Contig 1739 Proteina 1, abundante N/A Mitocondria Citocromo-c oxidase N/A Surfl Provavel envolvimento na biogénese N/A Tribolium castaneum

nos locos

do complexo COX
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Contig 1749

Calmodulina

N/A

N/A

Ligante de ion célcio

N/A

N/A

Calmodulina media o controle de um
grande nimero de enzimas e outras
, 2+,
proteinas por Ca” "~ dentre elas uma
série de quinases e fosfatases

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig 1754

Homodlogo 2 do pumilio

N/A

Citoplasma

Ligante de RNA

Regulagdo da
tradugdo

Pum2

Sequiéncia especifica de proteina
RNA-obrigatdria que regula a
estabilidade e tradugdo do mRNA,
ligando o 3'-UTR do mRNA alvo. Suas
interagdes e especificidade de tecidos
sugerem que ele pode apoiar a
proliferagdo e auto-renovagdo das
células-tronco através da regulagdo
da tradugdo de transcritos chave

N/A

Onclorhynchus mykiss

Contig 176

Fator de elongagdo 1-
alfa 2

N/A

Citoplasma

Elongagdo da
tradugdo e atividade
GTPésica

Elongagdo da
tradugdo

Eflalfal0

Esta proteina promove que proteinas
GTP dependentes do
amimoaminoacil-tRNA liguem-se aos
ribossomos durante a biossintese de
proteinas

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig 1766

Proteina 28S ribossomal
S15, mitocondrial

N/A

Subunidade pequena
ribossomal da
mitocdndria

Estrutural do
ribossomo

Tradugdo

bonsai

Essencial para a atividade das
mitocdndrias do intestino. Pode estar
envolvido na produgdo de um fator
de crescimento tecido-espeifico

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig 1769

Actina, musculo

N/A

Citoesqueleto

Estrutural e ligante de
ATP

N/A

N/A

Motilidade celular

N/A

Penaeus monodon

Contig 1781

Histona H2A

N/A

Nucleo

Ligante de DNA

Montagem do
nucleossomo

His2A

Histones podem desempenhar um
papel central na regulagdo da
transcrigdo, reparo e replicagdo do
DNA e da estabilidade cromossémica.
A acessibilidade ao DNA é regulada
através de um complexo conjunto de
modificagdes pds-traducionais de
histonas

N/A

Litopenaeus
vannamei

Contig 1782

Antigeno nuclear de
proliferagdo celular

N/A

Nucleo

Fator de
processividade da
DNA polimerase

Regulagdo da
replicagdo de DNA

mus209

E uma proteina auxiliar da DNA
polimerase delta e esta envolvida no
controle da replicagdo do DNA
eucaridtico, aumentando a
capacidade de processamento da
polimerase durante o alongamento
do eixo principal.

N/A

Marsupenaeus
Jjaponicus

Contig 1784

Mielina P2

N/A

N/A

Ligante de lipideo

Transporte

PMP2

Transporte de lipideos nas células de
Schwann

N/A

Penaeus monodon

Contig 1795

Subunidade beta
transferidora de
elétrons da
flavoproteina

N/A

Transferéncia de
elétrons da
flavoproteina,
mitocondrial

Carregador de
elétrons

Fosforilagdo oxidativa

ETFB

Transfere os elétrons para a cadeia
mitocondrial, principal via
respiratdria oxidorredutase ETF-
ubiquinona. Funciona como aceptor
de elétrons para varios tipos de
desidrogenases

N/A

Nasonia vitripennis
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Contig 181

Proteina de corpos
multivesiculares
carregada 1b

N/A

Citoplasma

N/A

Transporte de
protéina

CHMP1B

Corpos multivesiculares (MVBs)
contem vesiculas intraluminais (ILVs)
que sdo gerados por invaginagdo e
cisdo da membrana limitante do
endossomo e na maior parte sdo
entregues aos lisossomos permitindo
a degradagdo de proteinas da
membrana como receptores do fator
de estimulo ao crescimento, as
enzimas lisossdmicas e os lipidios

N/A

Nasonia vitripennis

Contig 1810

Ubiquitina

N/A

Ribossomo

Estrutural do
ribossomo

Tradugdo

A2I5Y0_POR

Anexo as proteinas como um
mondmero ou como uma alternativa
de polimero ndo leva a degradagdo
proteossdmica e pode ser necessdria
para numerosas fungdes, incluindo a

manutengdo da estrutura da
cromatina, regulagdo da expressdo

génica, resposta ao estresse, a
biogénese do ribossomo e reparo de
DNA

N/A

Portunus pelagicus

Contig 1815

Proteina 40S ribossomal
S2

N/A

Ribossomo

Ligante de RNA

Tradugdo

RPS2

N/A

N/A

Urechis caupo

Contig 1820

Proteina 1 do
complexo-T,
subunidade teta

N/A

Citoplasma

Ligante de ATP

Conformagdo e
metabolismo protéico

Cct8

Chaperone molecular. Complexo
pode auxiliar o dobramento de
proteinas sobre a hidrdlise de ATP.
Envolvido na regulagdo ciliogenesis

transporte de vesiculas, para os cilios.

Conhecida por desempenhar um
papel, in vitro, na dobradura de
actina e tubulina

N/A

Bombyx mori

Contig 1832

Proteina de choque
térmico 60 kDa,
mitocondrial

N/A

Mitocéndria

Ligante de ATP e

conformagdo protéica

Metabolismo protéico

HSPD1

Envolvido na importagdo de proteina
mitocondrial e montagem
macromolecular. Pode facilitar o
dobramento correto de proteinas
importadas. Também pode impedir
uma conforamagéo incorreta e
promover o conjunto e renaturagdo
adequada dos polipeptideos gerados
sob condigdes de estresse na matriz
mitocondrial

N/A

Nematostella
vectensis

Contig 1837

Provavel fator de
elongagdo 1-delta

N/A

Fator de elongagdo da
tradugdo eucaridtica

Elongagdo da
tradugdo

Elongacgdo da
tradugdo

eEFldelta

EF-1-beta e EF-1-delta estimulam a
troca do GDP vinculado a EF-1 alfa-
GTP

N/A

Aedis aegypti

Contig 1850

Sptzle 2

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

Lepeophththeirus
salmonis
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Contig 1852 Ubiquitina N/A Citoplasma Ligante de protéina Modificagdo protéica N/A Anexo as proteinas como um N/A Xenopus laevis
mondmero ou como uma alternativa
de polimero ndo leva a degradagédo
proteossémica e pode ser necessaria
para numerosas fungdes, incluindo a
manutengdo da estrutura da
cromatina, regulagdo da expressdo
génica, resposta ao estresse, a
biogénese do ribossomo e reparo de
DNA
Contig 1861 Fator SPF27 de pré- N/A Nucleo N/A Processamento de bcas2 Envolvido no spliciing de mRNA N/A Tribolium castaneum
mRNA-splicing mRNA
Contig 1862 Crustacianina-C1, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 1900 Cadeia leve de miosina N/A Complexo muscular da Ligante de ion célcio N/A Mlcl N/A N/A Drosophila virilis
alkali miosina
Contig 1907 Proteina ligante de N/A N/A Quinase N/A gnb2l1 N/A N/A Oreochoromis
guanina, subunidade niloticus
beta-2 tipo 1
Contig 1908 Crustacianina-A2, N/A Regido extracelular Ligante de pigmento Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade respiratério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 195 Proteina de transporte N/A Reticulo endoplasmatico Hidrdlise da ligagdo P- Secregdo e transporte secbla E necessario para a montagem de N/A Harpagifer
Sec61, subunidade alfa P drigida por proteina intracelular de proteinas da membrana e antarcticus
transmembrana protéina secretorias.Encontrado para ser
fortemente associado com
ribossomos ligados a membrana,
diretamente ou através de proteinas
adaptadoras
Contig 1976 Protease 26S N/A Nucleo e citoplasma Ligante de ATP e Catabolismo protéico psmc2 A protease 26S esta envolvida na N/A Nematostella
regulatdria, subunidade hidrélise degradagdo do ATP-dependente de vectensis
7 proteinas ubiquitinadas. O complexo
(ou ATPase) regulamentar confere
dependéncia ATP e substrato
especificidade ao complexo 26S
Contig 202 Histona H3.3 N/A Nucleossomo Ligante de DNA Montagem de TGas113e22 Histonas podem desempenhar um N/A Nasonia vitripennis
nucleossomo papel central na regulagdo da
transcrigdo, reparo e replicagdo do
DNA e da estabilidade cromossomica.
A acessibilidade ao DNA é regulada
através de um complexo conjunto de
modificagdes pds-traducionais de
histonas
Contig 2027 Dominio contendo N/A N/A N/A N/A ccde25 N/A N/A Culex pipiens
proteina enrolada-coil
25
Contig 2040 Pequena N/A Nucléolo Ligante de rRNA Processamento de Imp3 Necessario para as clivagens iniciais N/A Nasonia vitripennis

ribonucleoproteina
nucleolar U3 IMP3

rRNA

no pré-processamento do RNA
ribossomal 18S
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Contig 2045 Dominio contendo N/A N/A Atividade catalitica N/A YGL101W N/A N/A Nasonia vitripennis
proteina HD YGL101W
Contig 2097 Proteina ribossomal 60S N/A Ribossomo Estrutural do Tradugdo Rpl12 Liga-se diretamente ao rRNA 26S N/A Bombyx mori
L12 ribossomo
Contig 2102 Proteina slowmo N/A Mitocondria Ligante de proteina Peristaltismo, simo Requirido para regulagdo do N/A Drosophila
espermatogénese e peristaltismo e também para a melanogaster
comportamento da produgdo de gametas em machos e
locomogdo larval fémeas
Contig 2106 Proteina 2 N/A Membrana N/A N/A KRTCAP2 Componente do complexo da N/A Litopenaeus
queratindcito-associada oligosacariltransferase (OST) vannamei
complexa.
Contig 2109 Histona-ligante proteina N/A Ndcleo ATPase dependente Transcrigdo e rbbp4-B Subunidades-histona de ligagdo N/A Xenopus laevis
RBBP4-B de DNA replicagdo do DNA que podem ser destinadas a fatores
de montagem da cromatina, fatores
de remodelamento da cromatina e
histonas desacetilases de modo que
estes sdo
controlados pelo DNA nucleosomal
Contig 2123 Proteina dodo N/A Nucleo Peptidil-prolil cis- Conformagdo protéica dod N/A N/A Drosophila
trans isomerase melanogaster
Contig 2131 Proteina SelT N/A N/A Ligante de selénio Homeostase N/A N/A N/A Drosophila
melanogaster
Contig 2140 Actina N/A Citoesqueleto Ligante de ATP Montagem do Actal Motilidade celular N/A Litopenaeus
filamento fino do vannamei
musculo esquelético
Contig2162 Proteina RLP24 da N/A Ribossomo Constituinte do Tradugdo Rsl24d1 Envolvidos na biogénese da subunida N/A Mus musculus
biossintese do ribossomo deribossémica 60S. Garante o encaixe
ribossomo deGTPBP4/NOG1 a particulas pré-
60S
Contig2170 Proteina S18 ribossomal N/A Ribossomo Ligante de rRNA e Tradugdo RpS18 Localizado no topo da subunidade N/A Spodoptera
40S constituinte do 408, liga muitas cadeias de rRNA 18S frugiperda

ribossomo
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Contig 2172

Proteina 3 de
manutengdo dos
Cromossomos

N/A

Cromossomo

ATPase

Divisdo celular e
reparo do DNA

Smc3

Envolvido na coesdo dos
cromossomos durante o ciclo
celular e na reparagdo do
DNA. Componente
central do complexo coesina. O compl
exo coesina é necessario para a
jungdo das cromatides irmés apos a
replicagdo do DNA. O
complexo coesina aparentemente for
ma um grande anel proteico dentro
do qual as cromatides
irm3s podem ser presas. Na anafaseo
complexo é clivado e se dissocia da
cromatina, permitindo que as
cromatides irmas segreguem. O comp
lexo coesina também podem
desempenhar um papel
na montagem do polo do
fuso durante a mitose

N/A

Tribolium castaneum

Contig 2180

Tubulina cadeia beta-2

N/A

Microtubulos

Estrutural e ligante de
GTP

Movimento basal dos
microtubulos

N/A

Tubulina é um dos principais
constituintes dos
microtubulos. Ela liga duas
moléculas de GTP, uma a um site de
troca na cadeia beta e outra em um
local ndo trocdvel na corrente alfa

N/A

Homarus americanus

Contig 2183

Actina

N/A

Citoesqueleto

Molécula estrutural e
ligante de proteina

N/A

N/A

Motilidade celular

N/A

Litopenaeus
vannamei

Contig 2189

Fator cofilina/actina-
despolimerizador

N/A

Intracelular

Ligante de actina

Organizagdo dos
filamentos de actina

tsr

N/A

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig 2197

Subunidade eta do T-
complexo

N/A

Citoplasma

Ligante de ATP

Conformagdo e
metabolismo
protéicos

CCT7

Chaperone; auxiliar no dobramento d
e proteinas através da hidrdlise de
ATP. Conhecida por desempenhar
um papel, in vitro, na dobradura de

actina e tubulina

N/A

Gallus gallus

Contig 2201

Fator da replicagdo de
DNA mcm5

N/A

Nucleo

Ligante de DNA e ATP

Replicagdo do DNA

mcm5

Atua como um fator que permite que
o DNA se submeta a um Unico
ciclo de replicagdo por ciclo
celular. O complexo tem mecm7 MCM
2-ATPase que é dispensavel para a
montagem do complexo pré-
replicativo em cromatina, mas
€ necessario para o desenrolamento
do DNA

N/A

Xenopus tropicalis

Contig 2214

Fator 3 de inicio da
tradugdo eucaridtica,
subunidade D

N/A

Citoplasma

Fator de inicio da
tradugdo

Iniciagdo da tradugdo

Eif3d

Componente do fator de inicio de
tradugdo eucariético 3 (elF-

3) que é necessario para varios
passos na iniciagdo da sintese
protéica. Evita a prematura unido das
subunidades 40S e 60S ribossémicas

N/A

Apis mellifera
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Contig 2222 Profilina N/A Citoesqueleto Ligante de actina Organizagdo e chic Liga-se a actina e afeta a estrutura do N/A Litopenaeus
biogénese do citoesqueleto. Em altas vannamei
citoesqueleto concentragdes impede a polimerizaga
o de actina, enquanto que a
aumenta em baixas concentragdes
Contig 2248 Actina-1 N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A ACT1 Motilidade celular N/A Penaeus monodon
Contig 2258 Proteina da cuticula N/A N/A Estrutural da cuticula N/A N/A N/A N/A Marsupenaeus
AMP1A Jjaponicus
Contig 2274 Crustacianina-A2, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratoério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 2283 Crustacianina-A2, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte CRA2_HOMGA Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratorio (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 2286 Actina-3, musculo N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
especifica
Contig 231 Proteina do complexo- N/A Citoplasma Ligante de ATP Conformagdo protéica T-cpl Chaperone molecular; auxiliar o dobr N/A Drosophila
T, subunidade alfa amento de proteinas sobre a melanogaster
hidrdlise de ATP. Conhecida por
desempenhar um papel, in
vitro, na dobradura de
actina e tubulina
Contig 2339 Proteina RBBP7 histona N/A Nucleo DNA ligante Regulagdo da rbbp7 Remodelamento da cromatina, N/A Danio rerio
ligante transcrigdo, DNA- histonas acetiltransferases e histonas
dependente desacetilases.
Regulada pelo DNA nucleosomal
Contig 2348 Crustacianina-C1, N/A Regido extracelular Ligante de pigmento Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade respiratério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 2349 Cadeia pesada da N/A Complexo da miosina Atividade motora Contragdo muscular Mhc Contragdo muscular N/A Farfantepenaeus
miosina, musculo paulensis
Contig 2351 Actina N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
Contig 2382 Crustacianina-A2, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 2412 Fator anti- N/A N/A N/A Resposta de defesa a N/A Tem um forte efeito antibacteriano, N/A Penaeus monodon
lipopolisacarpideo bactérias especialmente sobre o crescimento
de bactérias gram-negativas
Contig 243 Proteina L15 ribossomal N/A Ribossomo Ligante de rRNA Tradugdo RPL5A Ligante de proteina 5S de RNA N/A Carabus granulatus
60S
Contig 247 Fator de inicio da N/A Nucleo Inicio da tradugédo Inicio da tradugdo Q20ASO_PEN Componente do fator de inicio de N/A Litopenaeus
tradugdo eucaridtica, tradugdo eucariético 3 (elF- vannamei
fator 3 subunidade K 3) que é necessario para varios
passos na iniciagdo da sintese
protéica. Evita a prematura unido das
subunidades 40S e 60S ribossémicas
Contig 2457 Actina, musculo N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A N/A Motilidade celular N/A Fenneropenaeus
chinensis
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Contig 2486

Actina

N/A

Citoesqueleto

Ligante de ATP

N/A

N/A

Motilidade celular

N/A

Penaeus monodon

Contig 2508

Crustacianina-Al,
subunidade

N/A

Regido extracelular

Transporte de
pigmento respiratorio

Transporte

N/A

Liga-se ao carotendide astaxantin
(AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta

N/A

Homarus gammarus

Contig 2519

Fator de anti-
lipopolisacarideo

N/A

N/A

N/A

Resposta de defesa a
bactérias

N/A

Liga-se firmemente ao LPS e inibe
especificamente a ativagdo LPS-
mediadada da coagulagdo de
hemolinfa. Tem um forte efeito
antibacteriano, especialmente sobre
o crescimento de bactérias gram-
negativas

N/A

Penaeus monodon

Contig 2536

Fator de anti-
lipopolisacarideo

N/A

N/A

N/A

Resposta de defesa a
bactérias

N/A

Liga-se firmemente ao LPS e inibe
especificamente a ativagdo LPS-
mediadada da coagulagdo de
hemolinfa. Tem um forte efeito
antibacteriano, especialmente sobre
o crescimento de bactérias gram-
negativas

N/A

Penaeus monodon

Contig 2539

Fator de elongagdo 1-
alfa 2

N/A

Citoplasma

GTPase

Elongagdo da
tradugdo

eefla

Esta proteina promove a GTP depend
éncia da ligagdo do aminoacil-
tRNA ao local de um dos
ribossomos durante a biossintese
de proteinas

N/A

Upogebia major

Contig 2544

Flavoproteina de
transferéncia de
elétrons, subunidade
beta

N/A

Matriz mitocondrial

Transporte de
elétrons

Transporte de
elétrons

ETFB

A flavoproteina de
transferéncia eletronica serve
como um
aceptor eletronico especifico para var
ias desidrogenases,
incluindo cinco acil-
CoAdesidrogenases, glutaril-
CoA desidrogenase. Ela transfere os
elétrons para a cadeia mitocondrial, a
principal via respiratéria

pfam08140

Bombyx mori

Contig 2547

Rodopsina

N/A

Membrana

Receptor de proteina-
G e rodopsina

Percepgdo visual e
fototransdugao

RHO

Pigmentos visuais
sdo as moléculas que absorvem a
luz e que medeiam a visdo. Eles
consistem de uma apoproteina opsin
a,covalentemente ligado a cis-retinal

N/A

Litopenaeus
vannamei

Contig 2548

Fator de anti-
lipopolisacarideo

N/A

N/A

N/A

Resposta de defesa a
bactérias

N/A

Liga-se firmemente ao LPS e inibe
especificamente a ativagdo LPS-
mediadada da coagulagdo de
hemolinfa. Tem um forte efeito
antibacteriano, especialmente sobre
o crescimento de bactérias gram-
negativas

N/A

Penaeus monodon

Contig 2556

Crustacianina-A2,
subunidade

N/A

Regido extracelular

Ligante de pigmento
respiratdrio

Transporte

N/A

Liga-se ao carotenodide astaxantin
(AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta

N/A

Penaeus monodon
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 2571 Fator de elongagdo 1- N/A Citoplasma Ligante de GTP, Elongagdo da TEF1 Esta proteina promove a GTP depend N/A Penaeus monodon
alfa atividade GTPase e tradugdo éncia da ligagdo do aminoacil-
elongagdo da tRNA ao local de um dos
tradugdo ribossomos durante a biossintese
de proteinas
Contig 2580 Crustacianina-A2, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratoério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 2596 Cuticula AMP1A N/A N/A Estrutural da cuticula N/A N/A N/A N/A Marsupenaeus
Jjaponicus
Contig 2601 Cadeia essencial da N/A Complexo da miosina Ligante de calcio N/A Mlc-c N/A N/A Drosophila
miosina leve 2 melanogaster
Contig 2604 Fator de inicio da N/A Complexo de iniciagdo Inicio da tradugdo Inicio da tradugdo EIF3L Componente do fator de inicio de N/A Tetraodon nigroviridis
tradugdo eucaridtica, da tradugdo eucaridtica tradugdo eucariotico 3 (elF-
subunidade L 3) que é necessario para varios
passos na iniciagdo da sintese
protéica. Evita a prematura unido das
subunidades 40S e 60S ribossomicas
Contig 2605 Actina-57B N/A Citoesqueleto Ligante de ATP Citocinese Act57B Motilidade celular N/A Penaeus monodon
Contig 265 Homologo Dnal, N/A N/A Protéina de choque N/A Dnajc8 N/A N/A Tribolium castaneum
subfamilia C membro 8 térmico
Contig 2679 Profilina N/A Citoesqueleto da actina Ligante de actina Organizagdo e N/A Se liga a actina e afeta a estrutura do N/A Penaeus monodon
biogénese do citoesqueleto. Em altas
citoesqueleto concentragdes, profilina
impede a polimerizagdo de actina,
enquanto que em baixas
concentragdes aumenta a produgdo
da mesma
Contig 2680 Crustacianina-Al, N/A Regido extracelular Transporte Ligagdo proteina- N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade cromatoforo (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 269 Citospina-A-A N/A Nucleo Ligante de DNA Divisdo celular cytsaa N/A N/A Tribolium castaneum
Contig 2695 Complexo AP-2, N/A Membrana Transporte Transporte Ap2sl Adaptador no transporte de proteinas N/A Drosophila
subunidade sigma intracelular protéico através de vesiculas de transporte melanogaster
nas vias de tréfego diferentes da
membrana.
Contig 275 Coatomer, subunidade N/A Revestimento da Ligante de protéina Transporte reverso COPE O complexo influencia na integridade N/A Homo sapiens
epsolon vesicula COPI mediado pela estrutural de Golgi, bem como o
vesicula, Golgi processamento, a atividade, e
reciclagem de endocitica receptores
de LDL
Contig 2751 Cuticula AMP1A N/A N/A Estrutural da cuticula N/A N/A N/A N/A Marsupenaeus
japonicus

88



Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 2766 Cadeia de tubulina, N/A Microttbulo GTPase Processo basal dos N/A Tubulina é um dos principais N/A Homarus americanus
beta-1 microtubulos e constituintes dos
polimerizagdo microtubulos. Ela liga duas
protéica moléculas de GTP, uma a um site de
troca na cadeia e outro a um beta em
um local ndo-trocdvel na alfa-
corrente
Contig 2776 Co-repressor interativo N/A Nucleo Ligante de histonas Splicing de RNA e Cirl Regula a transcrigdo e N/A Aedis aegypti
com RBPJ 1 desacetiladas processamento de atua como corepressor para RBPJ
mRNA
Contig 2781 Proteina associada- N/A Membrana do reticulo Ligante de ion célcio N/A Ssrl Proteinas TRAP sdo parte de um N/A Tribolium castaneum
transloco, subunidade endoplasmatico complexo, cuja fungdo € a de célcio
alfa ligante juntamente a membrana
do ER, regulando a retengdo de protei
nas residentes no ER. Podem estar
envolvidos na
reciclagem dos aparelhos ap6s a
conclusdo do processo de
translocagdo ou pode funcionar
como um adesivo a membrana a fim
de facilitar o dobramento
de proteinas translocadas
Contig 2797 Rodopsina N/A Integral a membrana Receptor de Percepgdo visual e RHO Pigmentos visuais N/A Litopenaeus
rodopsina receptor acoplado a sdo as moléculas que absorvem a vannamei
proteina-G luz e que medeiam a visdo. Eles
consistem de uma apoproteina opsin
a,covalentemente ligado a cis-retinal
Contig 2814 Dominio contendo N/A N/A N/A Homeostase redox TXNDC9 Diminui significativamente N/A Xenopus tropicalis
tioredoxina, proteina 9 celular a atividade da ATPase do chaperone
do complexo TCP1, afetando
negativamente a dobradura de
proteina, incluindo actina e tubulina
Contig 284 Proteina 9 N/A Integral a membrana N/A Transporte TMED9 N/A CD02440 Aedis aegypti
transmembrana emp24
Contig 302 Fator de splicing 3A, N/A Splicing do RNA Ligante de ion zinco Complexo do Sf3a3 Subunidade do fator de splicing SF3 N/A Nasonia vitripennis
subunidade 3 spliceossomo necessarias para a montagem do
complexo "A" formado pela
associagdo estavel de snRNP U2 com
a sequéncia de ramificagdo (BPS) no
pré-mRNA
Contig 325 Proteina N/A N/A Ligante de ion célcio N/A N/A Parece ser mais comum em musculos N/A Penaeus sp. (Penoeid
sarcoplasmatica célcio de contragdo muscular répida, mas shrimp)
ligante, cadeias alfa-B e nenhuma relagdo pode ser
A estabelecida através disso
Contig 331 Actina alfa, musculo N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A actal Motilidade celular N/A Litopenaeus
esquelético vannamei
Contig 339 Fator de elongagdo 1- N/A Fator de elongagédo da Fator de elongagédo da Elongacgdo da eeflb EF-1-beta e EF-1-delta estimulam N/A Ornithodoros parkeri
beta tradugdo eucaridtica tradugdo tradugdo a troca do PIB vinculado a EF-1 alfa-

GTP
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 369 Proteina ribossomal 40S N/A Ribossomo Estrutural do Biossintese de RpS3A Papel fundamental na oogénese N/A Anopheles gambiae
S3a ribossomo proteina
Contig 372 UPF0549 proteina N/A N/A N/A N/A C200rf43 N/A N/A Apis mellifera
C200rf43
Contig 374 Proteina S18 ribossomal N/A Ribossomo Ligante de RNA e Biossintese de RpS18 Localizado N/A Spodoptera
40S estrutural do proteina no topo da cabega da subunidade frugiperda
ribossomo 40S, entra em contato
com vdrias hélices do rRNA18S
Contig 375 Calmodulina N/A N/A Ligante de ion célcio N/A CALM1 Calmodulina media o controle N/A Apis mellifera
de um grande nimero de enzimas e
outras proteinas por Ca2 +.Entre
as enzimas que devem ser
estimuladas pelo Ca2 +
calmodulina estdo uma série de
proteinas quinases e fosfatases
Contig 381 Proteina receptora do N/A Integral a membrana Receptor de proteinas Retengdo e transporte KdelR Necessario para a N/A Drosophila
limen do RE do RE de proteinas do RE retengdo de proteinas luminais do melanogaster
reticulo endoplasmatico. Determina a
especificidade do sistema
de retengdo luminal ER de
proteina. Também necessaria para o
trafego vesicular normal
através do Golgi
Contig384 Contaminagdo por E. N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
coli
Contig 444 Fator de iniciagdo da N/A Citoplasma Fator de inicio da Iniciagdo da tradugdo Eif3b Componente do fator de inicio de N/A Bombyx mori
tradugdo eucariotica tradugdo tradugdo eucariético 3 (elF-
fator 3, subunidade B 3) que é necessario para varios
passos na iniciagdo da sintese
protéica. Evita a prematura unido das
subunidades 40S e 60S ribossomicas
Contig 447 Proteina Rab-18 N/A Intracelular Ligante de GTP Transporte de Rab18 Desempenha um papel importante N/A Danio rerio
relacionada a Ras proteina e GTPase na endocitose/ reciclagem. Podem
estar implicadas no transito entre
a membrana plasmatica e o
endossomo precoce
Contig 455 Proteina PHD contendo N/A Spliciossomo Fator de transcri¢do Splicing de mRNA Phf5a Atua como um regulador N/A Strongylocentrotus
dominio de proteina 5A nuclear de transcrigdo e no splicing do pré- purpuratus
mRNA
Contig 456 Subfamilia MAGUK p55, N/A Jungdo celular Ligante de proteina N/A MPP5 Podem desempenhar um N/A Apis mellifera
membro 5 papel na biogénese e no
estabelecimento da polaridade
celular em células epiteliais e na
remodelagdo dindmica do
citoesqueleto apical
Contig 476 Bomba vacuolar de N/A Vacuolo Transporte de Sintese de ATP Atp6vOb Condutora de prétons. V-ATPase é N/A Anopheles gambiae

prétons 21 kDa,
unidade proteolitica

prétons
transmembrana

acoplada ao
transporte de prétons

responsavel pela acidificagdo de uma
variedade de compartimentos
intracelulares em células eucaridticas

str. PEST
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 480 Proteina do ramo do N/A Ndcleo Ligante de RNA Splicing de RNA CG13298 Necessario para o splicing de pré- N/A Aedis aegypti
pre-mRNA p14 mRNA
Contig 485 Actina-3, musculo N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A N/A Motilidade celular N/A Penaeus monodon
especifica
Contig 493 Dineina citoplasmatica N/A Microtubulo Ligante de ATP N/A DYNC1LI2 Podem desempenhar um papel na pfam 09409 Apis mellifera
1 leve intermediaria da regulagdo da interagdo da dineina
cadeia 2
Contig 502 Fator de iniciagdo da N/A Citoplasma Inicio da tradugdo e Inicio e regulagdo da tif51b Envolvidos na dindmica da N/A Penaeus monodon
tradugdo eucariotica ligante de RNA tradugdo actina e progressdo do ciclo celular e
5A-2 provavelmente em
uma via envolvida na resposta ao
estresse e manutengdo da
integridade da parede
celular. Funciona como um
regulador da apoptose
Contig 508 Miosina reguladora da N/A Complexo da miosina e Ligante de ion célcio e Citocinese e sgh Requirido para a citocinese N/A Drosophila
cadeia leve sgh sulco de clivagem celular ligante de miosina regulagdo e melanogaster
organizagdo do
citoesqueleto de
actina
Contig 509 Zinc finger, proteina 2 N/A Intracelular Ligante de ion zinco e N/A N/A N/A N/A Mus musculus
4cido nucleico
Contig 510 Proteina homdloga N/A Nucleo Ligante de RNA Splicing de RNA Magoh-rs1 Envolvido no spliciing de mRNA N/A Apis mellifera
mago nashi relacionada
Contig 516 Miotrofina N/A Citoplasma Ligante de protéina Diferenciagdo celular Mtpn Possivel papel na morfogénese do N/A Apis mellifera
de granulos do cerebelo.Pode funcionar na diferenci
cerebelo ac¢do de neurdnios do cerebelo,
particularmente
de células granulares.Parece
estar associado com a hipertrofia
cardiaca
Contig 518 Fator 3 de iniciagdo da N/A Inicio da tradugdo Inicio da tradugdo Biossintese de EIF3F Componente do fator de inicio de N/A Homo sapiens
tradugdo eucaridtica, proteina tradugdo eucariético 3 (elF-
subunidade F 3) que é necessario para varios
passos na iniciagdo da sintese
protéica. Evita a prematura unido das
subunidades 40S e 60S ribossémicas
Contig 523 Protéina associada N/A Membrana do reticulo N/A Protéina co- Ssr3 Proteinas TRAP sdo parte de um N/A Culex pipiens
translocon subunidade endoplasmatico traducional complexo, cuja fungdo é a de célcio-

gamma

ligante a membrana do ER e
assim, regulam a retengdo de protein
as residentes no ER
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Contig Produto TC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Contig 531 Protéina de transporte N/A Reticulo endoplasmatico Translocase Secregdo e transporte sec6lall Parece desempenhar um N/A Tribolium castaneum
Sec61, subunidade alfa de proteina papel crucial na insergdo de
polipeptideos secretores e na
membrana do ER. E necessario para a
montagem de proteinas da
membrana e secretoras.Encontrado
para ser fortemente associado com
ribossomos ligados a
membrana, diretamente ou através
de proteinas adaptadoras
Contig 542 Cadeia Cda N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratdrios que contém N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no vannameij
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 544 Cadeia B da N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratdrios que contém N/A Penaeus monodon
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 546 Lectina tipo-C N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A Litopenaeus
vannamei
Contig 557 Cadeia B da N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratdrios que contém N/A Penaeus monodon
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 573 Cadeia Cda N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratdrios que contém N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no vannamei
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 587 Cadeia C da N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratérios que contém N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no vannamei
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 588 Cadeia C da N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratérios que contém N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no vannamei
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 590 Selenoproteina M N/A Regido perinuclear do Ligante de selénio N/A SELM Pode funcionar como uma oxido- N/A Litopenaeus
citoplasma redutase tiol-dissulfeto que vannamei
participa de formagdo da
ligagdo dissulfeto
Contig 600 Proteina ligante de N/A Citoplasma Transporte de ligante Transporte FABP7 Transporte N/A Pacifastacus
4cido graxo, cérebro de lipideos intracelular de acidos graxos de leniusculus
cadeia longa e seus ésteres acil-CoA
Contig 601 Fator de elongagéo 2 N/A Citoplasma GTP ligante e fator de Tradugdo eft-2 Esta proteina promove a translocagdo N/A Penaeus monodon
elongagdo da GTP-dependente da cadeia de
tradugdo proteina nascente do
site A para o sitio P do ribossomo
Contig 618 Proteina ribossomal 60S N/A Subunidade grande de Estrutural do Sintese de proteina rpl-7 Liga-se a estruturas ricas em G N/A Litopenaeus
L7 ribossomo ribossomo e do rRNA 28S. Desempenha vannamei
regulador na um papel regulador no aparelho
transcrigdo de tradugdo, inibe a tradugdo livre de
células de mRNAs
Contig 625 Actina-5C N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A Act5C Motilidade celular N/A Litopenaeus
vannamei
Contig 626 Actina citoplasmatica 1 N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A actb Motilidade celular N/A Litopenaeus
vannamei
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Contig 627 Flavoproteina de N/A Matriz mitocondrial Transferéncia de Cadeia respiratéria de ETFA A flavoproteina de N/A Danio rerio
transferéncia de elétrons transporte de transferéncia eletrénica serve
elétrons, subunidade elétrons como um
alfa, mitocondrial aceptor eletronico especifico para var
ias desidrogenases,
incluindo cinco acil-
CoAdesidrogenases, glutaril-
CoA desidrogenase. Ela transfere os
elétrons para a cadeia mitocondrial, a
principal via respiratdria
Contig 633 Cadeia Cda N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratdrios que contém N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no vannameij
corpo dos molucos e artrépodos
Contig 637 Lectina tipo-C N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A Litopenaeus
vannamei
Contig 677 Proteina 40S ribossomal N/A Ribossomo Estrutural do Biossintese de rps3a N/A N/A Tribolium castaneum
S3a ribossomo proteina
Contig 679 Crustacianina-C1, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotendide astaxantin N/A Homarus gammarus
subunidade pigmento respiratorio (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 695 Proteina alcalina de N/A N/A N/A N/A ALKBH7 N/A N/A Bos taurus
reparo de DNA alkB,
momélogo 7
Contig 736 Crustacianina-C1, N/A Regido extracelular Transporte de Transporte N/A Liga-se ao carotenodide astaxantin N/A European lobster
subunidade pigmento respiratério (AXT), fornecendo a coloragdo azul
para a carapaga da lagosta
Contig 806 PMAV N/A n/A Ligante de agucar N/A N/A N/A N/A Penaeus monodon
Contig 831 Proteina carregadora de 2.A.29.4.2 Membrana interna da Ligante Transporte N/A Transporte de grupos de fosfatos do N/A Choristoneura
fosfato, mitocondrial mitocondria citosol para a matriz mitocondrial fumiferana
Contig 867 Proteina expressa N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Contig 873 Actina, citoplasmatica 3 N/A Citoesqueleto Ligante de ATP N/A actbc Motilidade celular N/A Marsupenaeus
Jjaponicus
Contig 877 Proteina 16kDa ecdise- N/A Regido extracelular N/A N/A ESR16 N/A N/A Litopenaeus
esterdide reguladora vannamei
Contig 896 Prefoldina, subunidade N/A Complexo da prefoldina Ligante de protéina Ligante de protéina PFDN5 Se liga especificamente N/A Nasonia vitripennis
5 ndo ativas a chaperonina citosdlica e transfere
proteinas para la. Liga-se
a cadeia polipeptidica nascente
e promove o dobramento em
um ambiente no qual
existem muitos caminhos para as
proteinas concorrentes ndo ativas
Contig 906 Cadeia Cda N/A Regido extracelular Transporte de Transporte de N/A Pigmentos respiratdrios que contém N/A Litopenaeus
hemocianina oxigénio oxigénio cobre e transportam oxigénio no vannamei

corpo dos molucos e artrépodos
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Contig 913 Calreticulina N/A Limem do reticulo Ligante ion célcio e Conformagao protéica Crc Esta lectina pode interagir N/A Drosophila
endoplasmatico proteinas ndo ativas e desenvolvimento do transitoriamente com quase todas as melanogaster
sistema nervoso glicoproteinas monoglicosiladas que
central sdo sintetizadas no RE
Contig 919 Proteina expressa N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Contig 92 Proteina subunidade nu N/A Citoplasma Quinase Cuticula e Rackl Expressdo mais alta nas linhagens N/A Drosophila
cleotidica de ligagdo da desenvolvimento meso e endodérmicas melanogaster
guanina embrionario
Contig 924 Pseudohemocianina-2 N/A N/A Transporte de Transporte phc-2 N&o funciona como hemocianina pfam 01217 Penaeus monodon
oxigénio
Contig 956 26S proteossomo ndo- N/A Complexo do Regulagdo enzimatica Regulagdo do Psmd3 Atua como uma N/A Danio rerio
ATPase regulatporio proteossomo catabolismo de subunidade reguladora do
subunidade 3 proteinas proteassoma 26
que esta envolvida na degradagdo
ATP-dependente de proteinas
ubiquinadas
Contig 959 Complexo COP9 N/A Signalossomo N/A N/A csnl Componente essencial do complexo C cl00229, Xenopus laevis
subunidade 1 OoP9 SUI1_elF1,
signalosome (CSN), um complexo env The
olvido em SuUl1/elF1
vérios processos celulares e de
desenvolvimento
Contig 977 Receptor de reforgo da N/A Membrana Ligante de proteina N/A REEPS Pode promover a expressdo funcional N/A Tetraodon nigroviridis
expressao de células da superficie olfatoria
Contig 98 Proteina NEP1 de N/A Nucléolo N/A Processamento de CG3527 Envolvidos na biogénese da N/A Drosophila
provével biogénese de rRNA subunidade melanogaster
ribossomo ribossémica 40S. Parece ter um
papel de uma reagdo de
metilagdo no processamento do pré-
Rrna
Contig 980 Proteina S10 ribossomal N/A Complexo N/A N/A rps10 N/A N/A Ictalurus punctatus
40S ribonucleoprotéico
Contig 988 Actina, alfa musculo N/A Citoesqueleto Ligante de ATP Montagem do Actcl Motilidade celular N/A Penaeus monodon
cardiaco 1 filamento fino do
musculo esquelético,
morfogénese do
musculo cardiaco
Contig 998 Protepina S24 N/A Ribossomo Estrutural do Tradugdo rps24 Ribonucleoproteina N/A Danio rerio

ribossomal 40S

ribossomo
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Tabela 8: Detalhes sobre os locos ESTs enzimaticos como o produto protéico, EC number, componente celular, funcdao molecular, processo bioldgico, simbolo do

gene, funcdo, dominio e organismo homodlogo.

Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
. o Mividade de Redugd do peréido de
Contig 1006 Peroxiredoxin-5 1.11.1.15 N/A X N/A PRDX5 hidrogénio. Sinalizagdo N/A Bos taurus
peroxidade .
intracelular de redox
Transferase Interconversdo de 3- e 2-
Contig 1021 Fosfoglicerato mutase 5.4.2.1 N/A intramolecular Glicdlise PGAM2 fosfoglicerato com 2,3-bifosfato N/A Homo sapiens
como o primer da reagédo.
Contig 1076 Enolase 4.2.1.11 N/A N/A N/A N/A N/A N/A Homarus gammarus
Um coactivator envolvido na
Mediador da RNA polimerase Atividade de Promotor de inicio da transcrigdo, reguladando quase
Contig 1064 11, subunidade de transcri¢do N/A Complexo mediador transcrigdo da RNA transcricio MED8 todos os genes RNA polimerase II- N/A Nasonia vitripennis
8 polimerase dependente. Fung¢des de
mediador
Metabolismo de
Contig 11 Anidrase carbdnica 1 4211 Citoplasma Desidratase carbdnica compostos de um Cal Hidratagdo reversivel do CO, N/A Penaeus monodon
carbono
Produz ATP a partir de ADP na
r ni m gradien
ATP sintetase subunidade Sintese de ATP p‘?éetf)?\sg:tg:v:s di ?:e;g:aiz
Contig 1103 R . N/A N/A Ligante de ATP acoplado ao transporte blw ) ! N/A Drosofila melanogaster
alfa, mitocondrial . que é gerada por complexos de
de prétons h X
transporte de elétrons da cadeia
respiratoria.
Cadeia respiratoria mitocondrial
. NADH desidrogenase Complexo |
NADH-ubiquinona . . . Sintese de ATP nas fungdes di transferénZia de . .
Contig 112 . R 1.6.5.3 Mitocondria NADH desidrogenase acoplada ao transporte mt:ND2 ) R N/A Litopenaeus vannamei
oxidoredutase, cadeia 2 ) elétrons do NADH para a cadeia
de elétrons N o
respiratdria. Intermediario é a
ubiquinona.
Necessdria para a ligagdo do
Fator de iniciagdo eucaridtica Helicase dependente mRNA 20 ribossomo. Ligacao da
Contig 1124 e 3.6.1.- Tradugdo de ATP N/A Eif4a2 subunidade ribossomal, e N/A Callinectes sapidus
posterior percepgdo para o cédon
iniciador.
Contig 1143 Arginina quinase 2.7.33 n/A Transferase N/A N/A N/A N/A Litopenaeus vannamei
Contig 1150 Piruvato quinase 2.7.1.40 Citoplasma ng;r;tgi:;éon Glicdlise PyK N/A N/A Litopenaeus vannamei
Papel no metabolismo
Isocitrato desidrogenase Isocitrato intermedidrio e na producao de
Contig 1165 1.1.1.42 Mitocondria Redugdo/oxidagdo IDH2 energia. Relacionado ao N/A Tribolium castaneum

(NADP), mitocondrial

desidrogenase (NAD+)

complexo da piruvato
desidrogenase

95



Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Complexo | nas fungdes de
. NADH-ubiqui A . T te de elét transferéncia de elét d . .
Contig 1170 . Y |qu|nona' 1.6.53 Mitocondria NADH desidrogenase ranspor'e ?e e' rons mt:ND4 ransterencia e'e © ro'ns ,0. n/A Litopenaeus vannamei
oxidoredutase, cadeia 4 da mitocondria NADH para a cadeia respiratoria
(ubiquinona)
~ O proteassoma 26S é envolvido
265 proteasomo n3o Complexo do na degradagdo do ATP-
Contig 1184 regulatdrio da ATPase 3.1.2.15 P Hidrolase Protedlise Rpnll H < . N/A Drosofila melanogaster
. proteossomo dependente de proteinas
subunidade 14 [
ubiquitinadas
Dois passos NADP dependentes
na conversdo de GDP-4-deidro-6-
Contig 12 GDP-L-fucose sintetase 1.1.1.271 N/A Ligante de co-enzima Metabolismo celular Tsta3 D-manose para GDP-fucose, cl00539 Xenopus laevis
envolvendo uma epimerase e
uma redugdo
. . Atividade de glicose . N .
Contig 1209 Frutose-1,6-bifosfatase 1 1.1.1.37 N/A bifosfatase gliconeogénese FBP1 N/A N/A Oryctolagus cuniculus
Envolvida na degradagdo de
. 26S protease regulatéria ) Atividade de hidrolase " proteinas ubiquinadas )
122 N/A Citopl Protedl Prosé4 N/A D I Il t
Contig 5 subunidade 8 / toplasma e ATP ligante roteclise ros45 dependentes de ATP. Especifica / rosofila melanogaster
ao complexo 26S.
li Ideido-3-fosfat li Ideido-3-
Contig 1238 Gliceraldeido-3-fosfato 1.2.1.12 Citoplasma Gliceraldeido-3 Glicslise Q7YT60_PRO N/A N/A Panulirus versicolor
desidrogenase fosfato desidrogenase
Tecido ou estédgio de
. desenvolvimento especifico ao
. . Frutose bifosfato . . i "
Contig 1242 Frutose bifosfato aldolase 4.1.2.13 N/A aldolase Glicdlise Ald metabolismo de agucar -fosfato. cl02554 Drosofila melanogaster
Atua sobre 1,6-bifosfato e
frutosel-fosfato
NADH-ubiqui P . . Transferéncia de elét d . .
Contig 1259 . Y |qu|non§ 1.6.53 Mitocondria NADH desidrogenase Transporte de elétrons mt: ND1 ransterencia e‘e c roAns ,OA N/A Litopenaeus vannamei
oxidoredutase, cadeia 1 NADH para a cadeia respiratdria
Citocromo C oxidase é o
componente da cadeia
. . . - respiratdria que catalisa a
Contig 1272 Cltocromq Coxidade, 1931 Cadela.reselratf)rla da Citocromo C oxidase Transporte de elétrons mt:Col redugdo do oxigénio a N/A Litopenaeus vannamei
subunidade 1 mitocondria . .
4gua. Subunidades 1-3 formam o
nucleo funcional do complexo
enzimatico
Subunidade da cadeia respiratdria
mitocondrial NADH
NADH desidrogenase, beta Cadeia respiratéria da transporte de elétrons dai?:(;ﬁi?:eaf\eéc(chsTaprli)::ul))l,v?duae
Contig 1284 subcomplexo da subunidade 1.6.99.3 R ’2 X NADH desidrogenase mitocondrial. NADH NDUFB10 - N/A Culex pipiens
10 (ubiguinona) mitocdndria ara a ubiquinona) na catalise.Complexo | nas
q P q fungdes de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria
Fator de iniciagdo eucaridtica Helicase dependente Parte do complexo central EJC
Contig 1293 4: I 3.6.1.- Ntcleo de A?’P Transporte de mRNA Eif4a3 que contém CASC3, EIF4A3, N/A Culex pipiens
MAGOH e RBM8A
. . . . 3.1.12.12/ . . Serina hidrolase envolvida na
Contig 1311 S- formilglutationa hidrolase 11.1.284 Citoplasma Carboxilesterase N/A ESD desintoxicacdo do formaldeido N/A Sus scrofa
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Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
A ATPase vacuolar é responsavel
pela acidificagdo de uma
variedade de compartimentos
ATPase proton tipo V. Transporte de elétrons Transporte de Sintese de ATP intracelulares em células
Contig 1295 . ! 3.6.3.14 em dois setores do proétons pata sintese acoplada ao transporte VHA14 eucaridticas. V-ATPase é N/A Manduca sexta
subunidade F . ) -
complexo da ATPase de ATP de elétrons responsavel pela energizagdo de
potdssio, gerando uma tensdo
transmembrana de mais de
200mV
Contig 1320 Superoxido dismutase [Mn] 1.15.1.1 N/A N/A N/A sodA N/A N/A Litopenaeus vannamei
NADH desidrogenase, Oxidoredutase Complexo | nas fungdes de
Contig 1348 proteina 2 de ferro-enxofre 2 1.6.5.3 Oxiredutase atuando sobre NADH Mitocondria NDUFS2 transferéncia de elétrons do N/A Tribolium castaneum
(mitocondrial) ou NADPH NADH para a cadeia respiratoria
Contig 1380 Fator de iniciacdo eucaridtica 36.1- N/A Helicase dependente Tradugdio EIF4A2 N/A N/A Gallus gallus
4A-I1 de ATP
Contig 1440 Endoquitinase 3.2.1.14 Regido extracelular . At|V|dades‘dAe Metabolismo da quitina N/A Digere a guitina f’° exoesqueleto N/A Mqrsupgnaeus
hidrolase e quitinase durante o periodo de muda Jjaponicus
NADH desidrogenase 1, Complexo da cadeia Transporte de elétrons Transferéncia de elétrons do
Contig 1443 subunidade do subcomplexo 1.6.99.3 o NADH desidrogenase A Ndufb9 R . N/A Aedis aegypti
beta respiratdria da mitocdndria NADH para a cadeia respiratdria
Além de seu papel como uma
enzima glicolitica, GPI de
mamiferos pode funcionar como
uma citocina secretada por tumor
Contig 1453 Glicose-6-fosfato isomerase 5.3.1.9 Citoplasma Atividade de glicose- Gllcongolgfenese € GPI e um faFor angloger?l.co (FMA), N/A Boiga kraepelini
6-fosfatase glicdlise que estimula a motilidade das
células endoteliais. GPl também é
um fator neurotréfico
(Neuroleukin) para neurdnios
espinhais e sensoriais
O proteassoma é um complexo
proteinase multicatalitica que é
Protease, subunidade alfa Treonina Quebra de proteina Cadr:Cut:irrlzar:?nzeélcai;s: ;jr':\?)cfl?gde
Contig 1454 n 3.4.25.1 Citoplasma e nucleo . dependente de psma7 R ! N/A Carassius auratus
tipo 7 endopeptidase Lo Phe, Tyr, Leu, Glu, deixando o pH
ubiquitina . .
neutro ou ligeiramente alcalino. O
proteassoma tem uma atividade
proteolitica ATP-dependente
Importante para a degradagdo
geral das proteinas nos
Contig 1496 Catepsina L 3.4.22.15 Lisossomo Endope.pnc'iase tipo Protedlise Cpl ||sgssomas. Essgnaal parz? a? N/A Penaeus monodon
cisteina fertilidade masculina e feminina
adulta. Podem desempenhar um
papel na digestdo
PPlases acelerarm o dobramento
Contig 1502 12 kDa FK506 proteina 5.2.1.8 Citoplasma Peptidil-prolil cis- Conformagdo protéica FK506-bp2 de proteinas. A ligacdo ¢ inibitorio N/A Drosofila melanogaster

ligante

trans isomerase

para as vias de sinalizagdo da
familia TGF-beta ligantes
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Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
| i t teina 2 St I trot
Contig 1504 soconsn’)a ase, p-ro eina N/A Mitocondria Atividade catalitica Processo metabdlico isoc2 N/A N/A rongylocentrotus
mitocondrial purpuratus
Destrdi radicais que sdo
| t duzid | F t
Contig 1508 Superoxido dismutase [Mn] 1.15.1.1 Mitocondria Superoxido dismutase Redugdo/oxidagdo N/A lnorma m~en e, p.m . 05. pelas N/A arfanl epeqaeus
células e sdo toxicos aos sistemas chinensis
bioldgicos
Processo metabdlico de
Oligoribonuclease nucleobase, 3'-para-5 ' exoribonuclease
Contig 154 %nitocondrial ! 3.1.-.- Mitocondria Exonuclease nucleosideo, Rexo2 especifica para N/A Xenopus tropicalis
nucleotideo e oligorribonucleotideos pequenos.
aminodcido
O proteassoma é um complexo
proteinase multicatalitica que é
. caracterizada pela sua capacidade
Proteossomo, subunidade Endopeptidase Quebra protéica de unir aminoacidos como Ar;
Contig 1545 4 3.4.25.1 Citoplasma e nucleo P p‘ dependente de Psma6 . & N/A Gallus gallus
alfa tipo 6 treonina L Phe, Tyr, Leu, Glu, deixando o pH
ubiquitina L .
neutro ou ligeiramente alcalino. O
proteassoma tem uma atividade
proteolitica ATP-dependente
Nucleo da subunidade da cadeia
respiratdria mitocondrial NADH
i lexo |
NADH desidrogenase Oxidoredutase sgzséfggigtznaess:é;?:zzzxfor:‘E:fo
Contig 1546 . g . 1.6.53 Mitocondria atuando sobre NADH Transporte de elétrons NDUFV2 L P - ) cl10444 Gallus gallus
flavoproteina 2, mitocondrial ou NADPH minimo necessario para a
catélise. Complexo | nas fungdes
de transferéncia de elétrons do
NADH para a cadeia respiratoria
Desempenha um papel
fundamental no metabolismo de
aminodcidos. Importante para a
Contig 1562 Aspartato‘aminotrénsferase, 2641 Mitocondria Translfferase e ligante MetaF)oIilsn.w de Got2 troca de'metAabéI.itos entre as N/A Tribolium castaneum
mitocondrial de piridoxal fosfato aminoécido mitocondrias e o
citoplasma. Facilita a absorgdo
celular de acidos graxos livres de
cadeia longa
Produz ATP a partir de ADP na
. d diente d
ATP sintetase subunidade O Transporte de Sintese de ATP Fl)';i:\?:tr:v:?dirran;:bian:\
Contig 1598 R X ! 3.6.3.14 Mitocondria prétons pata sintese acoplada ao transporte Oscp P . ! N/A Drosofila melanogaster
mitocondrial , que é gerada por complexos de
de ATP de prétons . X
transporte de elétrons da cadeia
respiratoria.
Cliva peptideos de Arginina,
Processo catabdlico Fenilalamina, Tirosina, Leucina e
i ipo-2 E i ’ ’
Contig 160 Subunidade beta tipo-2 do 3.4.25.1 Citoplasma ndopepﬁdase dependente de PSMB2 Glutamato, transformando o pH N/A Apis mellifera
complexo do proteossomo treonina o L
ubiquinona em neutro ou basico. APT-
dependente.
Media ubiquitinagdo E3-
Dominio RING finger e CHY Ubiquinagdo de de anc?el:ltI:su; Idn:c?a(zia do
Contig 162 zinc finger contendo proteina 6.3.2.- Ndcleo Ligante de ion zinco q s Rchyl P € ¢ N/A Tribolium castaneum

1

proteinas

proteossdmica de proteinas-alvo,
incluindo TP53, HDAC1 e CDKN1B.
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo homélogo

Contig 1633

NADH-ubiquinona
oxidoredutase, cadeia 5

1.6.5.3

Mitocondria

NADH desidrogenase

Sintese de ATP
acoplada ao transporte
de eletrons

mt:ND5

Transferéncia de elétrons do
NADH para a cadeia respiratoria

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 1640

Ribonuclease UK114

3.1.--

Superficie celular

Endonuclease

N/A

Hrsp12

Endoribonuclease responsaveis
pela inibigdo da tradugdo pela
clivagem do mRNA. Cliva ligagGes
fosfodiéster em fitas simples de
RNA

N/A

Nematostella vectensis

Contig 168

NADH-ubiquinona
oxidoredutase, cadeia 5

1.6.53

Mitocondria

NADH desidrogenase

Sintese de ATP
acoplado ao transporte
de elétrons

ND5

Transferéncia de elétrons do
NADH para a cadeia respiratoria

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 1710

Subunidade alfa tipo-2 do
complexo do proteossomo

3.4.25.1

Citosol

Treonina
endopeptidase

Catabolismo de
proteina ubiquinona-
dependente

Pros25

Cliva peptideos de Arginina,
Fenilalamina, Tirosina, Leucina e
Glutamato, transformando o pH

em neutro ou basico. APT-
dependente.

N/A

Drosofila melanogaster

Contig 1720

Fosfatase serina/treonina
proteina PP1-gamma,
subunidade catalitica A

3.1.3.16

Citoplasma

Hidrolase,
fosfoproteina
fosfatase e ligante e
fon ferro

Mitose

ppplcc-A

Essencial para a divisdo celular e
participa na regulagdo do
metabolismo do glicogénio,
contragdo muscular e sintese de
proteinas

N/A

Tribolium castaneum

Contig 1725

Protease lisossomal aspartica

3.4.23.-

Lisossomo

Endopeptidase tipo
aspartica

Protedlise

AAEL006169

Pode degradar organelas
envolvidas na biogénese e
secregdo do vitelogénio

N/A

Penaeus monodon

Contig 1728

NADH-ubiquinona
oxidoredutase, cadeia 6

1.6.53

Mitocondria

NADH desidrogenase

Transporte de elétrons
na mitocéndria

mt: ND6

Transferéncia de elétrons do
NADH para a cadeia respiratoria

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 1747

ATP sintetase, subunidade d
mitocondrial

3.6.3.14

Mitocondria acoplado a
sintese de ATP e
transporte de prétons

Exportador de
prétons pela
atividade ATPasica,
macanismo
fosforilativo

Transporte

ATPsyn-d

ATP sintase produz ATP a partir
de ADP na presenga de um
gradiente de protons através da
membrana, que é gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratoria

N/A

Drosofila melanogaster

Contig 1750

Farnesoic acid O-
metiltransferase

2.1.1.-

N/A

Metiltransferase

N/A

AOPGI8_PEN

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 1752

Exostosina-2

2.4.1.224/
2.4.1.225

Membrana do Golgi

Transferase de
grupos glicosil

Sintese de
proteoglicanos
sulfatados de heparina

Ext2

Glicosiltransferase necessaria
para a biossintese de sulfato de
heparina. O complexo possui
atividade EXT1/EXT2
glicosiltransferase
substancialmente superior a EXT1
ou EXT2 sozinho. Parece ser um
supressor de tumor

N/A

Xenopus laevis

Contig 1763

Provavel arginil-tRNA
sintetase, citoplasmatica

6.1.1.19

Citoplasma

Aminoacil e arginina-
tRNA ligase e ligante
de ATP

RNA aminoacilagdo de
proteinas na tradugdo

rrt-1

N/A

N/A

Caenorhabditis elegans

Contig 1764

Subunidade regulatdria do
proteassomo 26S, ndo-
ATPasico

N/A

Citoplasma

Ligante

Regulagdo do processo
catabdlico de proteinas

Psmd2

Atua como uma subunidade
reguladora do proteassoma 26,
que esta envolvida na degradagdo
de proteinas ubiquinadas ATP-
dependentes

N/A

Tribolium castaneum
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Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Desempenha um papel no
Enzima conjugada a Modificacdo protéica CCG:TSI:flt:d(ji?ef;:iir:S;z Sor:i(;ll?o
Contig 1771 . Iug 6.3.2.19 Ndcleo Ligase pds traducional e ciclo UBE2N ¢ X -p N/A Tribolium castaneum
ubiquitina E2 N L de erros no DNA, contribuindo
da ubiquitina . .
para a sobrevivéncia de células
apos a danos no DNA
O proteassoma é um complexo
proteinase multicatalitica que é
. caracterizada pela sua capacidade
Subunidade alfa tipo-3 do Treonina Catabolismo de de unir aminodcidos como Ar; Strongylocentrotus
Contig 1792 P 3.4.25.1 Citoplasma . proteina ubiquinona- Psma3 . & N/A 9y
proteossomo endopeptidadse dependente Phe, Tyr, Leu, Glu, deixando o pH purpuratus
P neutro ou ligeiramente alcalino. O
proteassoma tem uma atividade
proteolitica ATP-dependente
ATP sintase produz ATP a partir
de ADP na presenga de um
id ta da ATP M int Fosforilagdo, ATPasi T t int d ient Ot travé
Contig 1804 SL'JbLInI ade l?e ada \ 3.6.3.14 embr"anaAln e‘rna da os O'I’I agdo, asica ransporte e sintese de ATPsyn-bet gradiente de pré gns através da N/A Pacifastacus leniusculus
sintetase, mitocondrial mitocdndria e ligante de ATP ATP membrana que é gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratoria
NADH desid 1 alf . Transferéncia de elét d . .
Contig 1849 Sj;Lf:;iZTi; alta, 1.6.5.3 Membrana NADH desidrogenase Transporte de elétrons NDUFA12 NAE)a:sz::r;chsiae ;sr;?ir::té?ia N/A Aedis aegypti
Cliva peptideos de Arginina,
Subunidade beta tino-7 do Treonina Catabolismo de Fenilalamina, Tirosina, Leucina e
Contig 1859 P 3.4.25.1 Ndcleo do proteossoma R proteina ubiquinona- PSMB7 Glutamato, transformando o pH N/A Nematostella vectensis
proteossomo endopeptidase L.
dependente em neutro ou basico. APT-
dependente.
Provével dissulfito-i Reticul H
Contig 186 rovével dissulfito-isomerase 53.4.1 eticulo Dissulfito isomerase omeostase redox AOSHR2_9AC N/A cd00922  Scylla paramamosain
ER-60 endoplasmatico celular
Conjugagdo de glutationa
reduzida a um grande ndmero de
. eletrélitos exdgenos e enddgenos
Estabelecimento da
lutati - f M lutati hidrofébicos. P
Contig 1934 Glutationa S-transferase Mu 25118 Citoplasma Glutationa barreira GSTM3 idro ob~|cos otdem .gove;*rnar a N/A Cyprinus carpio
3 transferase . captagdo e desintoxicagdo de
hematoencefalica .
ambos os compostos endégenos
e xenobidticos no testiculo e
barreiras de sangue do cérebro
. Complexo da cadeia .
D -
Contig 1949 NADH de5|droger?ase letal 1.6.99.3 respiratoria, NADH desidrogenase TransporFe d? ele-trons 1(2)35Di N/A N/A Tribolium castaneum
(2) 35Di . na mitocéndria
mitocondria
Provavelmente envolvidas na
Triade de histidina biossintese de esterdides. Podem
Contig 1955 nucleotideo ligante proteina 3 Mitocondria Hidrdlise Apoptose HINT2 desempenhar um papel na N/A Tetraodon nigroviridis
2, mitocondrial apoptose. Tem atividade
adenosina phosphoramidase
NADH desidrogenase ferro- Oxidoredutase Transferéncia de elétrons do
Contig 2041 enxofre proteina 7, 1.6.99.3 Mitocondria atuando sobre NADH Transporte de elétrons NDUFS7 N/A Apis mellifera

mitocondrial

ou NADPH

NADH para a cadeia respiratdria
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Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Sintese de nucleosideos
trifosfatados diferentes ATP. O
. . Ligante de ATP e ion ~ fosfato de gama ATP é transferido
Nucleosideo difosfat: Prod de GTP, UTP
Contig 2070 ue e05|Uienc;se| ostato 2.7.4.6 Citoplasma magnésio. Atividade ro u«;az C‘?’P ! N/A para o fosfato beta NDP através PRK10811 Litopenaeus vannamei
a quinasica de um mecanismo de ping-pong,
usando um fésforo ativo no local
intermediario
. . e s Essencial para a arquitetura
. SUMO- enzima conjugada . . Modificagdo pos- . ~ L .
2081 .3.2.- Ndicl Li 2 | N/A N t)
Contig 208 UBCY 6.3 ucleo igase traducio e ciclo celular ube2i nuclear e na sAegr.egacao / asonia vitripennis
cromossémica
Metabolismo de
. UMP-CMP quinase/ 2.7.4.14/ . , . nucleosideos, Catalisa a transferéncia especifica L.
2 Citopl. I t fi . CMPK1 . N/A Tribol t
Contig 2088 Adenilato quinase 2,743 ftoplasma e nucleo Quinase e transferase nucleotideos e fosforil do ATP para a UMP / ribofium castaneum
aminoacidos
Desempenha um papel no
Enzima conjugada a Modificacdo protéica CC(ETSIt;:fd(ji?eferzi::S;g goredcall?o
Contig 209 L lug 6.3.2.19 N/A ATP ligante pos traducional e ciclo Ube2I3 & . 'p cl05783 Litopenaeus vannamei
ubiquitina E2 L3 I de erros no DNA, contribuindo
da ubiquitina . .
para a sobrevivéncia de células
ap6s a danos no DNA
Provavelmente envolvidos no
ATP ligante e Fosforilacio de controle do ciclo celular. Interage
Contig 2100 Quinase 3 de divisdo celular 2.7.11.22 N/A atividade de X ,94 CDK3 com um tipo ainda desconhecido N/A Gallus gallus
aminodcidos . - .
transferase de ciclina. Pode fosforilar histona
H1.
Citocromo C oxidase é o
componente da cadeia
. . . . Ferro ligante e respiratoria que catalisa a
Cit C oxidad Cad t d . ~ . . .
Contig 2101 : ocromq oxicade, 1.9.3.1 a e|a.res;3|ra 9”3 2 atividade de Transporte de elétrons mt:Col redugdo do oxigénio a N/A Litopenaeus vannamei
subunidade 1 mitocondria . . .
citocromo-c agua. Subunidades 1-3 formam o
nucleo funcional do complexo
enziméatico
. . . Serina/treonina Fosforilagdo de . I
Contig 211 Serina/treonina 2.7.11.1 N/A . X S Riok2 N/A N/A Tribolium castaneum
atividade de quinase aminodcidos
. . . Reticul H t: d . Confi dod teil "
Contig 2112 Dissulfato-isomerase 5.3.4.1 € ICU? . Isomerase omeostase redox Pdi on orr_na(_;?o e_pro €inas com N/A Drosofila melanogaster
endoplasmatico celular ligagOes dissulfeto
Esteéo
componente catalitico da enzima
ativa,que catalisa a hidrdlise
Subunidade alfa-1 de ATPase ATPase e transporte Biossintese de ATP e ?oen/:-lc-ipeE;iﬁstz)igaedaoctggzt:t)rc:vgj
Contig 2144 transportadora de 3.6.3.9 Membrana P atplal P N/A Penaeus monodon

sédio/potassio

de ion sédio/potéssio

transporte de célcio

da membrana plasmética. Esta
acgdo cria
o gradienteeletroquimico de ions
de sddio e potassio,fornecendo a
energia para transporte ativo
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Dominio

Organismo homélogo

Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Contig 2159

Subunidade catalitica PP1-
beta da fosfatase
serina/treonina

3.1.3.16

Ntcleo

Fosfatase

Ciclo celular

Ppplcb

A proteina fosfatase (PP1)
é essencial para a divisdo
celular, participa na
regulagdo dometabolismo do

glicogénio, contragdo muscular es

intese de proteinas.
Envolvido em realce traducional

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 2171

Fator de iniciagdo eucaridtica
4A-111

3.6.1.-

Ntcleo

Helicase dependente
de ATP

Splicing

EIF4A3

de mRNAs emendados apds a
formagdo do complexo 80S dos
ribossomos. Vincula splicing de
mRNA. Mostra maior afinidade
com o RNA de fita simples

N/A

Nasonia vitripennis

Contig 2195

Subunidade beta da ATP
sintetase, mitocondrial

3.6.3.14

Transporte de prétons
no complexo da ATP
sintetase

Mecanismo de
fosforilagdo

Transporte e
biossintese de ATP

atpSb

ATP sintase produz ATP a partir
de ADP na presenga de um
gradiente de protons através
da membrana que é gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratoria
Catalisa a ligagdo covalente da

COG5150

Pacifastacus leniusculus

Contig 220

Enzima ubiquitina-conjugada
E2-17kDa

6.3.2.19

N/A

Ligase

Regulagdo do processo
catabdlico de proteinas

eff

ubiquitina a outras proteinas.
Media a degradagdo seletiva de
proteinas de vida curta e
anormais. Necessaria para o
comportamento dos telémeros
adequado durante as divisoes
celulares e possivelmente, para
ubiquitinagdo de proteinas
envolvidas nos estagios pos-
meioticos da espermatogénese.
Letais em homozigose

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 2238

Subunidade b da ATP
sintetase, mitocondrial

N/A

Membrana interna da
mitocondria

Transporte de
prétons pata sintese
de ATP

Sintese de ATP
acoplado a transporte
de prétons

ATPsyn-b

Membrana mitocondrial ATP sint
ase produz ATP a partir de ADP na
presenca de um gradiente de
prétons através da membrana
que é gerada por complexos de
transporte de elétrons da cadeia
respiratoria
Envolvidos

N/A

Drosofila melanogaster

Contig 227

Peroxiredoxin-6

1.11.1.15

Citoplasma

Oxidoredutase

Oxidagdo-redugdo

PRDX6

na regulagdo redox da célula. Pod
e reduzir a cadeia de perodxido de
hidrogénio, outros perdxidos e
4cidos graxos.Podem
desempenhar um papel
na regulagdo do metabolismo de
fosfolipidios, bem como na
proteg¢do contra danos oxidativos

N/A

Nematostella vectensis
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo homélogo

Contig 230

Peptidil-prolil cis-trans
isomerase G

52.1.8

Ntcleo

Isomerase

Conformagdo protéica

Ppig

Acelera o dobramento
de proteinas. Catalisa a isomeriza
¢do cis-trans de proteinas .Podem
estar implicados na dobradura,
transporte e montagem das
proteinas. Pode desempenhar
um papel
importante na regulagdo do splici
ng de pré-mRNA.

N/A

Rattus norvegicus

Contig 2314

Peptidil-prolil cis-trans
isomerase 5

5.2.1.8

Citoplasma

Isomerase

Conformagdo protéica

cyn-5

Acelera o dobramento
de proteinas. Catalisa a isomeriza
¢do cis-trans de proteinas .Podem
estar implicados na dobradura,
transporte e montagem das
proteinas. Pode desempenhar
um papel
importante na regulagdo do splici
ng de pré-mRNA

N/A

Farfantepenaeus
paulensis

Contig 2373

Peptidase processadora
mitocondrial, subunidade
beta

3.4.24.64

Matriz mitocondrial

Peptidase de
processamento
mitocondrial

Protedlise

PMPCB

Cliva peptideos das proteinas
precursoras mitocondriais

N/A

Drosofila melanogaster

Contig 239

Enzima ubiquitina-conjugada
E2-17kDa

6.3.2.19

Ntcleo

Atividade de ligase

Reparo do DNA e
modificagdo pds
traducional

UbcD6

Catalisa a ligagdo covalente da ubi
quitina a outras
proteinas. Necessarias para a
reparagdo do DNA

N/A

Drosofila melanogaster

Contig 2396

Fosfoenolpiruvato
carboxiquinase (GTP),
mitocondrial

4.1.1.32

Mitocondria

Carboxil-liase

Gliconeogénese

PCK2

Catalisa a conversdo

de oxaloacetato (OAA) a

fosfoenolpiruvato (PEP), o passo li
mitante na via metabdlica que
produz glicose a partir de
precursores de
lactato e outros derivados do cicl
o do &cido citrico

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 2414

Peroxidase redutase
tioredoxina-dependente,
mitocondrial

1.11.1.15

Mitocondria

Oxidoredutase

Resposta ao stress
oxidativo e homeostase
redox

Prdx3

Envolvidos
na regulagdo redox da célula. Prot
ege enzimas radical-sensiveis dos
danos oxidativos por
um sistema gerador de radicais

N/A

Xenopus tropicalis

Contig 245

Protease regulatoria 268,
subunidade 8

N/A

Citoplasma

Ligante de ATP

Catabolismo de
proteina ubiquinona-
dependente

N/A

A protease 26S esta
envolvida na degradagdo ATP-
dependente de proteinas ubiquiti
nadas. O
complexo (ou ATPase) confere
dependéncia de ATP e substrato-
especificidade ao complexo 26S

N/A

Manduca sexta
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Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo homélogo

Contig 2490

Citocromo C oxidade,
subunidade 2

1.9.3.1

Mitocondria

Ligante de ion cobre e
citocromo-c oxidase

Transporte de elétrons
na cadeia respiratoria

mt:Coll

Citocromo c oxidase é
o componente da cadeia
respiratoria que
catalisa a redugdo do oxigénio na
agua. Subunidades 1-3 formam
o nucleo funcional do complexo
enzimatico. Subunidade 2 transfe
re os elétrons do citocromo ¢
através de seus dois nuticleos de
cobre de um centro para o centro
da subunidade catalitica 1

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 2500

Nucleosideo difosfato
quinase B

2.7.4.6

Citoplasma

Ligante de ion metal

Biossintese de GTP, UTP
e CTP

Nme2

Papel na sintese de nucleosideos t
rifosfatos diferentes de ATP

N/A

Rattus norvegicus

Contig 255

rRNA 2' metiltransferase
fibrilarina

2.1.1.-

Ntcleo

Metiltransferase e
ligante de RNA

Processamento de
rRNA

Fib

Pré-processamento de rRNA

cd03064

Drosofila melanogaster

Contig 256

Mps-ligante quinase,
ativador 3

N/A

Citoplasma

Ligante de ion zinco

Transporte

MOBKL3

Pode desempenhar um papel no
transito transmembrana

N/A

Tribolium castaneum

Contig 2619

Xaa-Pro aminopeptidase 1

3.4.11.9

Citoplasma

Ligante de ion
magnésio e
metalexopeptidase

Protedlise e processo
metabdlico da
bradiquinina

Xpnpepl

Contribui
para a degradagdo da bradicinina.
Catalisa a remogdo de um residuo
prolil do N-terminal dos
peptideos tais comoArg-Pro-Pro

N/A

Apis mellifera

Contig 2757

Deoxiridina 5'-trifosfato
nucleotidohidrolase,
mitocondrial

3.6.1.23

Ntcleo

Hidrolase e Dutp
difosfatase

Metabolismo de dUTP e
replicagcdo de DNA

DUT

Esta enzima
esta envolvida no metabolismo d
e nucleotideos: produz dUMP, o
precursor imediato
de nucleotideos timidina e diminu
i a concentragdo intracelular
de dUTP de modo que
a uracil ndo pode ser
incorporada ao DNA

N/A

Apis mellifera

Contig 2782

Frutose-bifosfato aldolase

4.1.2.13

N/A

Frutose bifosfato
aldolase

Glicolise

Ald

Podem participar no estéagio de
desenvolvimento
especifico ou tecido especifico no
metabolismo de agucar-fosfato. A
proteina atua sobre dois
substratos frutose 1,6-
bisfosfato e frutosel-fosfato

N/A

Drosofila melanogaster

Contig 2789

Complexo NADH
desidrogenase (ubiquinona)
1 alfa, subunidade 8

1.6.5.3

Complexo respiratério
da cadeia respiratdria

NADH desidrogenase

Transporte de elétrons

NDUA8

Acessério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catdlise.Complexo | nas fungées
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratdria

N/A

Anopheles gambiae str.
PEST
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Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo homélogo

Contig 2792

GMP redutase 2

1.7.1.7

N/A

GMP redutase e
ligante de ion
potassio

Metabolismo de
nucleosideos e
oxidagdo-redugdo

GMPR2

Catalisa a desaminagdo irreversiv
el NADPH-
dependente do GMP a IMP. Ele fu
nciona na
conversao de nucleosideos,
nucleobases e derivados de
nucleotideos de Ga Ae na
manutengdo do
equilibrio intracelular de
nucleotideos A e G. Desempenha
um papel na modulagdo
da diferenciagdo celular

N/A

Tribolium castaneum

Contig 2793

Piruvato quinase

2.7.1.40

Citoplasma

Piruvato quinase e
ligante de ions
magnésio e potdssio

Glicdlise

PyK

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 2794

Ribulose-fosfato 3-epimerase

5131

Citoplasma

Ribulose-fosfato 3-
epimerase

Metabolismo de
carboidratos

RPE

N/A

N/A

Strongylocentrotus
purpuratus

Contig 3

Ferritina

1.16.3.1

Citoplasma

Oxiredutase

Homeostase do ion
ferro

N/A

Deposita ferro
em forma soluvel, ndo
toxica,facilmente
disponivel. Importante para a
homeostase de
ferro. Atividade ferroxidase.O
ferro é absorvido na forma de
ferro e hidroxidos de
ferro depositados apos a
oxidagdo

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 310

DNA topoisomerase 2-beta

5.99.1.3

Nucleoplasma

DNA topoisomerase

Mudanga topoldgica do
DNA

TOP2B

Controle dos
estados topoldgicos do DNA por
quebra transitdria e posterior jun
¢do das fitas de
DNA. Topoisomerase Il faz quebra
s da cadeia dupla de DNA

N/A

Gallus gallus

Contig 440

Complexo NADH
desidrogenase (ubiquinina) 1
beta, subunidade 5,
mitocondrial

1.6.99.3

Cadeia respiratéria da
mitocondria

NADH desidrogenase

Transporte de elétrons
na mitocéndria

NDUFB5

Subunidade da cadeia respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catélise.Complexo | transfere de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Anopheles gambiae

Contig 450

NADH desidrogenase
(ubiquinona) flavoproteina 1,
mitocondrial

1.6.5.3

Membrana interna da
mitocdndria e cadeia
respiratéria

Oxiredutase

Transporte de elétrons
mitocondrial

NDUFV1

Acessdrio subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catdlise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratdria

N/A

Drosophila
pseudoobscura
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Contig 487

Subunidade beta do
proteossomo, tipo 3

3.4.25.1

Ndcleo e proteossomo

Hidrolase e treonina
endopeptidase

Metabolismo de
proteina

psmb3

O proteassoma é
um complexo proteinase
multicatalitica que
é caracterizada pela sua
capacidade
de unir peptideos com Arg, Phe,
Tyr,Leu e
Glu deixando o pHneutro ou ligei
ramente alcalino. O proteassoma
tem
uma atividade proteolitica ATP-
dependente

N/A

Bombyx mori

Contig 52

NADH-ubiquinona
oxidoredutase, cadeia 1

1.6.53

Cadeia respiratéria da
mitocondria

NADH desidrogenase

Transporte de elétrons

mt: ND1

Acessoério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catdlise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 528

2,4-dienol-CoA redutase,
mitocondrial

13.1.34

Mitocondria

2,4-dienol-CoA
redutase

Beta-oxidagdo de
acidos graxos

DECR1

Auxiliar da enzima beta-
oxidagdo. Ela participa do
metabolismo de ésteres
graxos insaturados enoil-
CoA tendo ligagGes duplas nas
posigBes pares e impares

N/A

Homo sapiens

Contig 534

Lipideo de transferéncia ndo-
especifico

2.3.1.176

Peroxissomo

Oxiredutase e
transferase

Metabolismo e
transporte de lipideos

SCP2

Responsavel

pela transferéncia de todos
os fosfolipidios,
colesterol e gangliosidios entre as
membranas. Podem
desempenhar um papel na
regulagdo da sintese de
esterdides

N/A

Culex pipiens

Contig 2373

Lipideo de transferéncia ndo-
especifico

2.3.1.176

Peroxissomo

Oxiredutase e
transferase

Metabolismo e
transporte de lipideos

Scp2

Responsavel
pela transferéncia de todos
os fosfolipidios,
colesterol e gangliosidios entre as
membranas. Podem
desempenhar um papel na
regulagdo da sintese de
esterdides

N/A

Litopenaeus vannamei
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Contig 545

NADH desidrogenase
(ubiquinona) proteina 4
ferro-enxofre, mitocondrial

1.6.5.3

Cadeia respiratéria da
mitocondria

NADH desidrogenase

Transporte de elétrons

mitocondrial

Ndufs4

Acessério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catélise.Complexo | nas fungbes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Tribolium castaneum

Contig 560

Proteinase precursora de
zinco

3.4.24.21

N/A

Hidrolase e ligante de
zinco

Protedlise

Q9U918_AST

Esta protease prefere se apegar a
frente de
pequenos residuos alifaticos

N/A

Astacus fluviatilis

Contig 574

Putative ATP sintetase
subunidade f, mitocondrial

3.6.3.14

Membrana
mitocondrial

ATPase e transporte
de ion sédio/potéssio

Biossintese de ATP

N/A

ATP sintetase da
membrana mitocondrial (F1FO AT
P sintase ou V Complex) que
produz ATP a partir de ADP na
presenca de um gradiente de
protons através
da membrana. Gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratoria

N/A

Drosophila
melanosgaster

Contig 557

Zinco proteinase Mpcl

3.4.24.21

N/A

Hidrolase e ligante de
zinco

Protedlise

Q20AS7_PEN

Liga-se a pequenos residuos
alifaticos

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 597

ATP sintetase subunidade
gamma, mitocondrial

N/A

Transporte de protons
no complexo da ATP
sintetase

Transporte de
prétons pata sintese
de ATP

Sintese de ATP

acoplada ao transporte

de elétrons

ATPsyn-gam

ATP sintetase da
membrana mitocondrial (F1IFO AT
P sintase ou V Complex)
que produz ATP a partir de
ADP na presenga de um
gradiente de prétons através
da membrana. Gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratoria

cl09925,
PKc_like,
Protein
Kinases,
catalytic
domain

Drosophila
melanosgaster

Contig 683

Destabilase

3.2.1.17

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 713

Dipeptidil-peptidase 1
(Catepsina C)

3.4.14.1

Lisossomo

Hidrolase e
endopeptidase

Protedlise

CTSC

Tem atividade dipeptidylpeptidas
e.Pode agir
como um exopeptidase e
endopeptidase. Pode degradar
o glucagon.Desempenha
um papel na geragdo de fungdo
efetora citotdxica de linfécitos

N/A

Marsupenaeus
Jjaponicus

Contig 721

Catepsina

3.4.22.-

N/A

Hidrolase e
endopeptidase

Protedlise

LCP2

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 751

Glutationa peroxidase 2

1.11.1.9

N/A

Glutationa peroxidase

Resposta ao stress
oxidativo

GPX2

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 756

Carboxipeptidase B

3.4.17.2

Regido extracelular

Carboxipeptidase e
ligante de ion zinco

Protedlise

N/A

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 757

Precursor da quitinase

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

N/A

Litopenaeus vannamei
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Contig 761

ATP sintetase subunidade a

3.6.3.14

Membrana interna da
mitcondria

Transporte de
prétons

Sintese de ATP

mt:ATPase6

ATP sintetase da
membrana mitocondrial (F1IFO AT
P sintase ou V Complex)
que produz ATP a partir de
ADP na presenga de um
gradiente de prétons através
da membrana. Gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratoria

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 777

Precursor da zinco
proteinase

3.4.24.21

N/A

Ligante de ion zinco e
metal-peptidase

N/A

N/A

N/A

N/A

Astacus astacus

Contig 805

Fator de inicio eucaridtico
4A-11

3.6.1.-

N/A

Helicase dependente
de ATP e iniciador da
tradugdo

Tradugdo

Eif4a2

Envolvidos no reconhecimento de
cap e é necessaria para a
ligagdo do mRNA ao ribossomo.
Permite a ligagdo eficiente da
pequena subunidade ribossomal
e posterior digitalizagdo para o
coédon iniciador

N/A

Marsupenaeus
Jjaponicus

Contig 826

Proteina 1 quinase-associada
fase-S

N/A

N/A

Ligase

Catabolismo de
proteina ubiquinona-
dependente

skpl

Media a ubiquitinagdo de
proteinas envolvidas
na progressdo do ciclo celular,
transdugdo de sinal e transcri¢do

N/A

Ixodes scapularis

Contig 851

3-hidroxibutirato
desidrogenase tipo 2

1.1.1.30

Citoplasma

Oxidoredutase

Beta-oxidagdo de
acidos graxos

Bdh2

N/A

N/A

Mus musculus

Contig 853

Xaa-Pro aminopeptidase 1

3.4.11.9

Citoplasma

Aminopeptidase

Protedlise

Xpnpepl

N/A

N/A

Rattus norvegicus

Contig 879

Ferritina

1.16.3.1

Citoplasma

Oxidoredurase

Homeostase de ion
ferro

N/A

Deposita ferro
em forma soluvel, ndo
toxica,facilmente
disponivel. Importante para a
homeostase de
ferro. Tem atividade ferroxidase.
O ferro é absorvido na forma de
ferro e hidroxidos de
ferro depositados apos a
oxidagdo

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 890

Alfa-amilase 1

3211

Regido extracelular

Ligante de ion célcio e
amilase

Metabolismo de
carboidrato

Amy1l

N/A

Pfam0012
8

Litopenaeus vannamei

Contig 892

Subcomplexo NADH
desidrogenase (uniquinona)
1 alfa, subunudade 6

1.6.5.7

Cadeia respiratéria da
mitocondria

NADH desidrogenase

Resposta ao stress
oxidativo e transporte
de elétrons

NDUFA6

Acessoério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catdlise.Complexo | nas fungbes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Aedis aegypti
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo homélogo

Contig 898

Dolicil difosfo-
oligosacarideo, subunidade
da
proteina glicosiltransferase D
AD1

2.4.1.119

Membrana

Dolicil difosfo-
oligosacarideo
glicotransferase

Apoptose

CG13393

Componente da enzima N-oligo-
sacariltransferase que
catalisa a transferéncia de um
oligossacarideo manose a um
residuo de asparagina. Apoptose

N/A

Penaeus monodon

Contig 901

NADH desidrogenase
(ubiquinona) ferro-enxifre,
mitocondrial

1.6.5.3

Cadeia respiratéria da
mitocondria

NADH desidrogenase

Metabolismo do
oxigénio e transporte
de elétrons

N/A

Acessoério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
e (complexo 1),que acredita-
se ndo estar envolvida na
catdlise.Complexo | nas fungées
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Drosophila
pseudoobscura

Contig 927

Citocromo c oxidase ,
subunidade 3

1.9.3.1

Membrana interna da
mitocondria

Citocromo C oxidase

Transporte de elétrons

mt:Colll

Subunidades |, I e Ill, formam o
nucleo funcional do complexo
enzimatico

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 936

Citocromo c oxidase
subunidade 4 isoforma 2,
mitocondrial

1.9.3.1

Membrana interna da
mitocondria

Citocromo C oxidase

Redox celular

N/A

Esta proteina é uma das cadeias
polipeptidicas
nucleares codificados através da
oxidase do citocromo c ou
oxidase terminal de transporte de
elétrons mitocondrial

N/A

Bombyx mori

Contig 965

Metiltransferase de RNA
ribossomal NOP2

2.1.1.-/
2.1.1.114

Nucléolo

Ligante de RNA

Regulagdo da
proliferagdo celular e
processamento de
rRNA

NOP2

Podem desempenhar um papel
na regulagdo do
ciclo celular e aumento da
atividade nucleolar que
estd associado com a proliferagdo
celular. Pode
agir como metiltransferase RNA ri
bossomal

N/A

Nasonia vitripennis

Contig 972

Adenosilhomocisteinase

33.11

Melanossomo

Ligante de ion cobre

Catabolismo de S-
adenosilhomocisteina

AHCY

Pode desempenhar um papel
fundamental no controle das
metilagBes através da
regulagdo da
concentragdo intracelular de
adenosilhomocisteina

N/A

Bos taurus

Contig 978

Glutationa S-transferase

2.5.1.18

Citoplasma

Glutationa
transferase

Percepgdo de cheiro e
metabolismo de
glutationa

Gstm1l

Conjugagdo de glutationa
reduzida a um grande numero
de eletrdlitos exégenos
e enddgenos hidrofébicos. A GST
olfativa pode ser crucial para
a acuidade do processo olfativo

N/A

Litopenaeus vannamei

Contig 984

Quimotripsina Bl

34211

Regido extracelular

Serina/treonina
atividade de hidrolase

Metabolismo de
colageno

N/A

Serina protease com atividades d
e tripsina e colagenolitica

N/A

Litopenaeus vannamei

109



Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio Organismo homélogo
Acessério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogenas
_— . e (complexo 1),que acredita-
Contig 99 ‘NADH—ublqumon'a 1.6.53 Mgmbtana .da Oxidoredutase TransporFe d? ele'trons ND3 se ndo estar envolvida na N/A Litopenaeus vannamei
oxidoredutase cadeia 3 mitocondria na mitocéndria (s ~
catélise.Complexo | nas fungbes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria
Contig 996 ERNA (guanlna-N(7) ) 2.1.1.33 Ndcleo Metiltransferase Desenvc.)lwr}u?:'nto W02B12.10 Catalls:jz a forma;ao N/A Caenorhabditis elegans
metiltransferase embrionario de N (7) metilguanina em tRNA
Dipeptidase ndo-especifica Carboxidase, metal-
Contig 999 3.4.13.18 N/A peptidase e ligante de Protedlise CNDP2 N/A PF01546 Homo sapiens

citosolica

fon zinco

110



Tabela 9: Detalhes sobre os locos SSR-ESTs enzimdticos como o produto protéico, EC number, componente celular, fungdo molecular, processo bioldgico, simbolo

do gene, funcdo, dominio e organismo homélogo

. = Y . = L. [o] i
Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo bioldgico Simbolo do gene Fungdo Dominio hrogrzglli:l:
Composi¢do de uma
proteina com a destrui¢do .
. . . . " X ~ X ; Drosophila
Contig 1007 Aminopeptidase P 3.4.11.9 N/A Hidrolase Protedlise Apep da configuragdo nativa ativa, co N/A
P N melanogaster
m a hidrdlise de ligagGes
peptidicas.
Produz ATP a partir de ADP na
. d diente d
. . Transporte de Sintese de ATP pr,esenga N l,Jm graciente de .
. ATP sintetase subunidade A . . protons através da membrana, Drosophila
Contig 1035 . . 3.6.3.14 Mitocondria prétons na sintese de acoplada ao Oscp . N/A
O, mitocondrial . que é gerada por complexos de melanogaster
ATP transporte de protons .
transporte de elétrons da
cadeia respiratoria.
3-hidroxi-isobutirato Hidroxi-isobutirato
Contig 1040 desidrogenase, 1.1.1.31 Mitocondria . Redugdo-Oxidagdo Hibadh N/A pfam03446 Mus musculus
R R desidrogenase
mitocondrial
Remodela a cromatina,
catalisando uma alteragdo ATP-
dependente na estrutura do
DNAnucleosomal. Este
Heli ATP- Heli li R laga D hil
Contig 1046 elicase brm 3.6.4.12 Nucleo elicase e ligante de ey a(;?o~da brm complexo pode tanto servir pfam00176 rosophiia
dependente ATP transcrigao . . melanogaster
como um coactivator transcrici
onal ou
corepressor, dependendo do co
ntexto
RNA heli DDX17 ATP- Heli ATP- Ativi ATP: RNA-
Contig 1066 € case 3.6.4.13 Ntcleo clicase N/A Ddx17 tividade de ATPase c112029 Mus musculus
dependente dependente dependente
. Digere o exoesqueleto de
. . - . Metabol d " M
Contig 1067 Endoquitinase 3.2.1.14 Regido extracelular Hidrolase et 9 {smo @ N/A quitina durante o processo de pfam00704 a‘rsupe'naeus
quitina japonicus
muda
Acessoério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogen
NADH desidrogenase . ase (complexo I),que acredita-
. - . - . Transporte na cadeia ~ ’ .
Contig 1069 (ubiquinona) 1 beta, 1.6.53 Cadeia respiratoria NADH desidrogenase clo5311 se ndo estar envolvida na cl05311 Anopheles gambiae

subunidade 7

respiratdria

catdlise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo
homdlogo

Contig 1079

Co-fator molibidenium
para sintese de proteina
cinnamon

2.7.7.n5

N/A

Nucleotidiltransferase

Co-fator de
molibidenium

pfam 03453

Catalisa duas etapas
na biossintese do cofator
demolibdénio. Na primeira
etapa, € molibdopterina
adenilada. Posteriormente
molibdato é inserido
molibdopterina adenilada e
AMP é liberado.

pfam03453

Drosophila
melanogaster

Contig 1093

E3 ubiquitina ligase RNF13

6.3.2.-

Nucleo

Ligase

Autobiquitinagdo de
proteina

Rnf13

Ligase proteina-
ubiquitina E3 que podemdesem
penhar um papel no controle da

proliferagdo celular

cd2123

Mus musculus

Contig 1104

Putativa ATP sintetase
subunidade f, mitocondrial

3.6.3.14

Mitocéndria

Ligante de proteina

Biossintese de ATP

CG4692

Membrana mitocondrial ATP si
ntase que produz ATP a partir
de ADP na presenga de um
gradiente de protons através
da membrana, que é gerada por
complexos de transporte de
elétrons da cadeia respiratéria

cl10896

Drosophila
melanogaster

Contig 1176

Proteossomo subunidade
beta tipo-6

3.4.25.1

Ntcleo do
proteassomo

Treonina
endopeptidase

Ciclo mitdtico celular

PSMB6

O proteassoma é
um complexo proteinase
multicatalitica que
é caracterizada pela capacidade
de unir peptideos com Arg, Phe,
Tyr,Leu
e Glu, deixando a pHneutro
ou ligeiramente
alcalino. O proteassoma tem
uma atividade proteolitica
ATP-dependente

N/A

Xenopus laevis

Contig 1186

Oligoribonuclease,
mitocondrial

Mitocéndria

Exonuclease

Metabolismo de
acidos graxos

Rexo2

Pode ter um papel para
reciclagem de
nucleotideos celular por
semelhanga

N/A

Rattus norvegicus

Contig 1191

DNA topisomerase 2-beta

5.99.1.3

Nucleo

DNA topoisomerase

Regulagdo da
transcrigao

TOP2B

Controle dos
estados topoldgicos do DNA
Por
quebra transitdria e posterior r
ejuntamento das fitas de
DNA. Topoisomerase Il faz queb
ras da cadeia dupla de DNA

N/A

Gallus gallus

Contig 1194

RING finger and CHY zinc
finger domain-containing
protein 1

6.3.2.-

Nucleos

Ligante de ion zinco e
ligase

Regulagdo positiva da
ubiquinagdo

Rchyl

Contribui
para a regulagdo daCDKN1B e o
s niveis
de TP53, e assim contribui
para a regulagdo da progressado
do ciclo celular

N/A

Apis mellifera
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo
homdlogo

Contig 1196

Peptidil-prolil isomerase
cwcecz7

5.2.1.8

Nucleos

Peptidil-prolil cis-
trans isomerase

Processamento de
mRNA

cwcea7

PPlases aceleraram
o dobramento de proteinas. Ela
catalisa a isomerizagdo cis-
trans de prolina. Envolvido no
splicing do pré-mRNA

N/A

Gallus gallus

Contig 1199

Subunidade alfa do
proteossomo tipo-6

34251

Nucleo

Treonina
endopeptidase

Protedlise

Psma6b

O proteassoma é
um complexo proteinase
multicatalitica que
€ caracterizada pela capacidade
de unir peptideos com Arg, Phe,
Tyr,Leu
e Glu, deixando a pHneutro
ou ligeiramente
alcalino. O proteassoma tem
uma atividade proteolitica
ATP-dependente

N/A

Gallus gallus

Contig 12

NADH desidrogenase
(ubiquinona) ferro-enxofre
proteina 3, mitocondrial

1.6.53

Mitocondria C

NADH desidrogenase

Transporte na cadeia
respiratdria

NDUFS3

Acessério subunidade da
cadeia respiratoria
mitocondrial NADH desidrogen
ase (complexo 1),que
acredita-
se ndo estar envolvida na
catélise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Drosophila
pseudoobscura

Contig 1209

Provavel dissulfato-
isomerase ER-60

53.4.1

Reticulo
endoplasmatico

Isomerase

Homeostase redox

N/A

N/A

N/A

Anopheles gambiae

Contig 1217

46kDa FK506 proteina
ligante nuclear

5.2.1.8

Nucleo

Peptil-prolil cis-trans
isomerase

Conformagdo de
proteina

FKBP46

PPlases aceleraram o dobramen
to de proteinas. Elas
catalisam a isomerizagdo cis-
trans de ligagdes
peptidicas em oligopeptideos

N/A

Spodoptera
frugiperda

Contig 1241

Xaa-Pro aminopeptidase 1

3.4.11.9

Citoplasma

Ligante de ion
magnésio

Catabolismo de
bradicinina

Xpnpepl

Contribui para a degradagdo da
bradicinina

N/A

Apis mellifera

Contig 1246

Enzima conjugada de
ubiquitina E2-17 kDa

6.3.2.19

Microtubulos

Ligase de proteina

Mitose e meiose

eff

Catalisa a ligagdo covalente da
ubiquitina a outras
proteinas. Medeia a
degradacdo seletiva de
proteinas de vida curta e
anormais. Necessario para o
comportamento dos
teldmeros adequadamente
durante as divisdes celulares e
possivelmentepara ubiquitinaga
o de proteinas envolvidas nos
estagios pds-
meidticos de espermatogénese.
Mutagdes sdo letais em homozi
gose

N/A

Drosophila
melanogaster
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo
homdlogo

Contig 125

Adenosina quinase

2.7.1.20

N/A

Adenosina quinase

Purina
ribonucleosideo

ADK

ATP dependente de
fosforilagdo da adenosina e
outros andlogos de
nucleosideos relacionados para
o monofosfato de derivados

N/A

Strongylocentrotus
purpuratus

Contig 1265

Enzima conjugada de
ubiquitina E2-17 kDa

6.3.2.19

Nucleo

Ligase

Reparo de DNA

UbcD6

Catalisa a ligagdo covalente da
ubiquitina a outras
proteinas. Medeia a
degradagdo seletiva de
proteinas de vida curta e
anormais. Necessario para o
comportamento dos
teldmeros adequadamente
durante as divisdes celulares e
possivelmentepara ubiquitinaga
o de proteinas envolvidas nos
estagios pds-
meidticos de espermatogénese.
Mutagdes sdo letais em homozi
gose

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig 1268

Superkiller viralicidic
activity 2-like 2

3.6.4.13

Nucleo

ATP ligante

Splicing de RNA

SKIvV2L2

Pode estar envolvido no splicing
de pré-mRNA

N/A

Homo sapiens

Contig 1270

Proteina dominio cromo-
helicase-DNA-ligante Mi-2

3.6.4.12

Nucleo

ATP e zinco ligante

Regulagdo da
transcrigdo

Mi-2

Papel vital no desenvolvimento.
Fundamental para a repressdo
dos genes do complexo de BXC

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig1272

Histona desacetilase 3

3.5.1.98

Nucleo

DNA ligante

Transcrigdo

Hdac3

Responsavel pela desacetilagdo
de residuos de lisina na parte N-
terminal das histonas do
nucleo. Desacetilagdo da
histona
fornece uma etiqueta para
controle epigenético e
desempenha um papel
importante na regulagdo da
transcrigdo, progressao do ciclo
celular e eventos de
desenvolvimento

N/A

Drosophila
melanogaster

Contig 128

ATP sintetase ligante de
lipidio, mitocondrial

3.6.4.14

Mitocéndria

Transporte de ions
transmembrana

Sintese de ATP
acoplada ao

transporte de prétons

N/A

Produz ATP a partir de ADP na
presenca de um gradiente de
prétons através da membrana,
que é gerada por complexos de
transporte de elétrons da
cadeia respiratoria.

N/A

Marsupenaeus
Jjaponicus

Contig 1280

Lisozima

3.2.1.17

N/A

Lisozima

N/A

N/A

N/A

N/A

Asterias rubens

Contig 1288

Astacina
metaloendopeptidase

3.4.24.21

Regido extracelular

Metal peptidase

Protedlise

Astl

Zinco proteinase pertence
a familia de
metaloendopeptidases que
tém muitas fungdes bioldgicas
diferentes

pfam 01400

Paralithodes
camtschaticus
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Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo

Contig 129

Alfa-aspartil dipeptidase

CNDP dipeptidase 2

3.4.13.2

N/A

Serina peptidase

Protedlise

dpepe

Hidrolisa dipeptideos contendo
um N-terminal de residuos de
aspartato

cd3146

homdlogo

Drosophila
melanogaster

Contig 1292

(Familia metalopeptidase
M20)

3.4.13.18

Citoplasma

Hidrolase

Protedlise

CNDP2

Pode ter um papel como
supressor tumoral no
carcinoma hepatocelular

C0G0624

Anopheles gambiae

Contig 1306

Carboxipeptidase B

34.17.2

Regido extracelular

Carboxipeptidase e
ligante de ion zinco

Protedlise

CPB1

Carboxipeptidase é
uma enzima protease que
hidrolisa a ligagdo peptidica
de um residuo de
aminodacido na extremidade
carboxi-terminal. Atua em
diversas fungdes que
vdo desde catabolismo a
maturagdo protéico

pfam02244

Homo sapiens

Contig 1314

Quitinase

3.2.1.14

Regido extracelular

Hidrolase e ligante de
quitina

Metabolismo de
carboidrato e quitina

chitinase

Digere as ligagdes glicosidicas
na quitina

€d00325

Marsupenaeus
Jjaponicus

Contig 132

ATPase de célcio do
reticulo endoplasmatico
liso

3.6.3.8

Membrana do
reticulo
endoplasmatico

Catabolismo

Transporte de ions

Atp2a2

ATPase de calcio que transfere
de calcio do citosol da
célula para o limen do reticulo
sarcoplasmatico em
detrimento da hidrdlise de
ATP durante o relaxamento
muscular

pfam00122

Mus musculus

Contig 1332

Proteina x carregadora de
esterol

23.1.17

Peroxissimo e
citoplasma

Carreira de esterdides

Metabolismo e
fosfolipideos

ScpX

Carregador de esterdides
pequenos e proteina de
transferéncia que participa no
transporte de intracelular de
esterdides e outros lipideos

€d00829

Drosophila
melanogaster

Contig 1345

Endo-beta-1,4- glicanase

3.2.14

Regido extracelular

Celulase e hidrolase

Metabolismo de
carboidrato

N/A

Possui atividade de
endoglicanase em substratos
contendo pontes glicosilicas
beta-1,4 como beta glicanos.
Envolvidos na degradagdo de

substratos celuldsicos

cl02959

Oryza sativa

Contig 135

Gliceraldeido-3-fosfato
desidrogenase

1.2.1.12

Mitocondria e nucleo

Oxidoredutase

Glicolise

Gapdh

Catalisa a conversdo de D-
gloceraldeido 3-fosfato, fosfato
e NAD+ a fosfo-D-glicerol e
NADH. Pode contribuir para a

pfam 02800

Rattus norvegicus

Contig 1357

ATP sintetase, transporte
de H+ no complexo F1
mitocondrial, subunidade
beta

3.6.3.14

Mitocéndria

Transporte de
prétons na sintese de
ATP

Sintese de ATP
acoplada ao
transporte de prétons

Atp5b

apoptose
Produz ATP a partir de ADP na
presenca de um gradiente de
prétons através da membrana,
que é gerada por complexos de
transporte de elétrons da
cadeia respiratoria.

pfam00306

Mus musculus
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Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Organismo

Dominio ]
homdlogo

Contig 1361

Subunidade alfa do
proteossomo tipo-2

3.4.25.1

Complexo protéico

Endopeptidadse

Catabolismo de
proteina

psma2

O proteassoma é
um complexo proteinase
multicatalitica que
é caracterizada pela sua
capacidade
de unir peptideos com Arg, Phe,
Tyr,Leu
e Glu, tornando o pHneutro ou |
igeiramente
alcalino. O proteassoma tem
uma atividade proteolitica
ATP-dependente

cd3750 Danio rerio

Contig 1407

Alfa amilase

3211

N/A

Alfa amilase

Metabolismo de
carboidratos

Amy

Enzima que hidrolisa as pontes
alfa de grandes alfa-
polissacarideos como o amido e
o glicogénio, resultando em
glicose e maltose

Drosophila

cl07893
melanogaster

Contig 1410

Precursor da astacina
metaloendopeptidase

3.4.24.21

N/A

Metal peptidase

Protedlise

Astl

N/A

pfam01400 Astacus astacus

Contig 1415

X-Pro aminopeptidase 1

3.4.11.9

Citoplasma

Metal peptidase

Protedlise

Xpnpepl

Contribui para a degradagdo da
bradicinina

pfam01321 Mus musculus

Contig 143

Malato desidrogenase,
mitocondrial

1.1.1.37

Mitocéndria

Malato desidrogenase

Metabolismo do
malato

Mdh2

Catalisa a
oxidagdo reversivel do malato e
m oxaloacetato,
utilizando o NAD / NADH como
co-fator no ciclo do acido citrico

cd01337 Danio rerio

Contig 1430

X-Pro dipeptidase
(Peptidase D)

3.4.13.9

N/A

Peptidase

Protedlise

Pepd

A proteina forma um homodim
ero que hidrolisadipeptideos ou
tripeptideos com C-terminal
deresiduos de
prolina e hidroxiprolina.

Strongylocentrotus

pfam 05195
purpuratus

Contig 1459

NADH-ubiquinona
oxidoreductase

1.6.5.3

Membrana interna da
mitocondria

Oxidoredutase

Transporte de
elétrons

ndufsl

Acessorio subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogen
ase (complexo 1),que
acredita-
se ndo estar envolvida na
catélise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

pfam10588 Ixodes ricinus

Contig 1460

Isocitrato desidrogenase 2

(NADP+), mitocondrial

1.1.1.42

Mitocondria

Oxidoredutase

Metabolismo

Idh2

Desempenha um papel no
metabolismo intermediario da
produgdo de energia. Pode
estar fortemente associada
ou interagir com o complexo da
piruvato desidrogenase

100445 Crassostrea gigas

116



Organismo

Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Funcdo Dominio homélogo
Componente
do complexo citocromo-
dut biquinol |
Complexo do ctacroma b- e ctoctome bl compiso)
Contig 1474 c1 subunidade Rieske, 1.10.2.2 Mitocéndria Citocromo-c redutase Oxidagdo/Redugdo NCU06606 . . . P - N/A Anopheles gambiae
. . que é uma cadeia respiratdria
mitocondrial
que
gera um potencial eletroquimic
o0 acoplado a sintese de ATP
Envolvida no enrijecimento do
Contig 1475 Peroxidase 1.11.1.7 Regido extracelular Peroxidase Oxidagdo-redugdo Pxd cério, mediado pela formagdo N/A Penaeus monodon
de di e tri pontes de tirosina
Consi
Contig 1485 regulatdrio ndo-ATPase, 3.4.19.- P Peptidase N/A Psmd14 p . N/A Mus musculus
. proteossomo que cliva especificamente
subunidade 14 . S
cadeias poli-ubiquitinadas
Citocromo c oxidase é
o componente da cadeia
respiratéria que
. Citocromo c oxidase, Membrana interna da . — « catalisa a redugdo do oxigénio a Farfantepenaeus
14 1.9.3.1 R . L te h R t:Col . . N/A -
Contig 1489 subunidade 1 93 mitocdndria lgante heme Oxidagéo/Reducao mt:Lo dgua. Subunidades 1-3 formam / notialis
o nucleo funcional do complexo
enzimdtico. CO | é a subunidade
catalitica da enzima
F 1,6-bifosf: ]
Contig 1502 Frutose-1,6-bifosfatase 1 3.1.3.11 N/A rutose 1,6 bifosfato Gliconeogénese FBPL N/A N/A Oryctolagus
1-fosfatase coniculus
Citocromo ¢ oxidase Transporte de Subunidades |, Il e Ill formam o Farfantepenaeus
Contig 1512 K 19.3.1 Mitocéndria Citocromo-c oxidase elétrons na mt-co3 nucleo funcional do complexo N/A p .
subunidade 3 A . notialis
mitocdndria da enzima
O proteassoma é
um complexo proteinase
multicatalitica que
é caracterizada pela capacidade
. . de unir peptideos com Arg, Phe,
Prot bunidad , T . .
Contig 1532 ro eossomo_, subunidade 34.25.1 Citoplasma e nucleo reonma Protedlise psma7 Tyr,Leu N/A Carassius auratus
alfa tipo-7 endopeptidase .
e Glu, deixando a pHneutro ou |
igeiramente
alcalino. O proteassoma tem
uma atividade proteolitica
ATP-dependente
Atividade de fosfohistidina
14 kDa fosfohistidi fosfatase. Pode t |
Contig 1551 a fostohistidina 3.1.3.- Citoplasma Fosfatase N/A PHPT1 OS. 2 _a_se oce gr ur_n peipe N/A Bos taurus
fosfatase significante na sinalizagdo
neuronal
Destrdi radicais que sdo
. - . A o . Metabolismo de normalmente produzidos pelas . "
Contig 1555 Superdxido dismutase 1.15.1.1 Mitocondria Superdxido dismutase N/A N/A Charybdis feriatus

superéxido

células e que sdo toxicos aos
sistemas bioldgicos
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Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo

homdlogo
Acessério subunidade da cadeia
respiratdria
Subcomplexo NADH ' mitocondrial NADH demdrogen
desidrogenase 1 alfa Cadeia ase (complexo I),que acredita- Drosophila
Contig 1558 8 . ! 1.6.53 Mitocéndria Ligante de ATP transportadora de ND42 se ndo estar envolvida na N/A P
subunidade 10 . i pseudoobscura
. . elétrons catélise.Complexo | nas
mitocondrial ~ -
fungdes de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratdria
Acessoério subunidade da cadeia
respiratdria
Subcomplexo NADH A mitocondrial NADH de5|drogen
desidrogenase 1 alfa Membrana interna da Transporte de Cadeia ase (complexo l),que acredita- Drosophila
Contig 1566 R ! 1.6.53 RSP . transportadora de NDUFA11 se ndo estar envolvida na N/A
subunidade 11 mitocodndria proteina . I~ ~ pseudoobscura
. R elétrons catélise.Complexo | nas fungdes
mitocondrial -
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria
Metabolismo de
. C-1 tetrahidrofolat: . . .
Contig 1568 . N re'l aroto :,i _0 1515 Citoplasma Ligase compostos com um MTHFD1 N/A N/A Homo sapiens
sintase, citoplasmatica
carbono
Desempenha um papel
fundamental no metabolismo
de
Aspartato Membrana interna da Metabolismo de aminodcidos. Importante para a
Contig 1581 aminotransferase, 2.6.11 mitocéndria Aminotransferase aspartato e Got2 troca de metabdlitos entre N/A Danio rerio
mitocondrial transporte as mitocondrias e o
citoplasma. Facilita
a absorgdo celular de cadeia
longa de acidos graxos livres
. . 1.14.16.1/1.14.16 . . N - D hil
Contig 1595 Proteina henna / N/A Ligante de proteina Oxidagdo/Redugdo Hn N/A N/A rosophita
4 melanogaster
PPlases aceleraram o dobramen
Contig 1603 Peptif;iil—prolil cis-trans 5218 N/A Peptid_il-prolil cis- Conformalgéo de PPIL t? de ;_Jrotel'n_as. F:Ia _ N/A Apis melifera
isomerase 3 trans isomerase proteina catalisa a isomerizagdo cis-
trans de prolinas
V-ATPase é
responsavel pela acidificagdo de
Contig 1605 ATPase V subunidade G 3.6.3.14 Membrana Hidrolase Transporte N/A uma variedade N/A Manduca sexta
de compartimentos intracelular
es em células eucaridticas
Podem participar no estéagio de
desenvolvimento
especifico ou metabolismo
Contig 161 Frutose-bisfosfato 41213 N/A N/A Glicslise Ald tecido especifico de agucar- N/A Drosophila
aldolase fosfato. A melanogaster

proteina atua sobre dois
substratos frutose 1,6-
bisfosfato e frutosel-phosphate

118



Contig

Produto

EC number

Componente celular

Fungdo molecular

Processo bioldgico

Simbolo do gene

Fungdo

Dominio

Organismo
homdlogo

Contig 1612

Nucleosideo difosfato
quinase B

2.7.4.6

Citoplasma

N/A

Biossintese de CTP e
uTp

Nme2

Maior papel na sintese de
nucleosideos trifosfatos
diferente ATP

N/A

Rattus norvegicus

Contig 1622

Quito-oligo-sacaridolitico
beta-N-
acetilglicosaminidase

3.2.1.52

N/A

Acetilhexosaminidase

Metabolismo de
quitina

N/A

Age durante a metamorfose
para a degradagdo da quitina

N/A

Bombyx mori

Contig 1626

NADH desidrogenase 1
beta, subunidade 4

1.6.53

Mitocéndria

NADH desidrogenase

Transporte de
elétrons

Ndufb4

Acessoério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogen
ase (complexo 1),que
acredita-
se ndo estar envolvida na
catélise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria

N/A

Drosophila yakuba

Contig 163

Dipeptidil peptidase 3

3.4.14.4

Citoplasma

Aminopeptidase

Protedlise

Dpp3

Cliva Arg- Arg-beta-naftilamida

N/A

Xenopus laevis

Contig 1653

ATP sintetase subunidade
beta, mitocondrial

3.6.3.14

Mitocéndria

Hidrolase

Sintese de ATP
acoplada ao
transporte de protons

atp-2

Produz ATP a partir de ADP na
presenca de um gradiente de
protons através da membrana,
que é gerada por complexos de
transporte de elétrons da
cadeia respiratoria.

N/A

Caenorhabditis
elegans

Contig 1655

Ribonuclease UK114

3.1.-.-

Superficie celular

Endonuclease

N/A

HRSP12

Endoribonuclease responsaveis
pela inibigdo da
tradugdo pela clivagem do
mRNA. Cliva apenas RNAs de
fita simples

N/A

Canis familiaris

Contig 166

Nucleosideo difosfato
quinase A

2.7.4.6

Citoplasma

Ligante de ATP

Biossintese de CTP,
UTP e GTP

Nmel

Maior papel na sintese de nucle
osideos trifosfatos
diferente ATP

N/A

Rattus norvegicus

Contig 168

Enolase

42111

Citoplasma

Fosfopiruvato
hidratase e ligante de
ion magnésio

Glicolise

N/A

N/A

N/A

Penaeus monodon

Contig 1682

Serina protease HTRAL

3.4.21.-

Regido extracelular

Serina peptidase

Protedlise

Htral

Protease que regula a disponibil
idade de fatores de
crescimento nsulin (IGFs) pela
clivagem de proteinas

N/A

Mus musculus

Contig 1700

Alcool desidrogenase

1111

Citoplasma

Alcool desidrogenase

Oxidagdo do etanol

N/A

Classe Il ADH é notavelmente i
neficaz na oxidagdo do
etanol, mas prontamente catali
sa a oxidagdo de cadeia
longa, dlcoois primarios e da
oxidagdo da S-glutationa

N/A

Myxine glutinosa

Contig 1713

Tripsina-1

3.4.21.4

Regido extracelular

Serina endopeptidase

Digestdao

N/A

N/A

N/A

Litopenaeus
vannamei
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Organismo

Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Funcdo Dominio homélogo
Citocromo c oxidase é
o componente da cadeia
respiratdria que
Citocromo c oxidase Ligante de pion cobre Cadeia catalisa a redugdo do oxigénio n Marsupenaeus
Contig 1720 X 1931 Mitocéndria gA P R transportadora de mt:Coll a dgua. Subunidades 1- N/A . P .
subunidade 2 e citocromo-c oxidase . , X Jjaponicus
elétrons 3 formam o nucleo funcional
do complexo enzimatico. CO |
é a subunidade
catalitica da enzima
Acessoério subunidade da cadeia
respiratéria
mitocondrial NADH desidrogen
_— Sintese de ATP ase (complexo 1),que acredita-
NADH- M
Contig 173 . ublqumona. 1.6.53 Mitocondria NADH desidrogenase acoplada ao mt:ND4 se ndo estar envolvida na N/A qrsupe'naeus
oxidoreductase, cadeia 4 . I~ ~ Jjaponicus
transporte de protons catélise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratoria
Acessorio subunidade da cadeia
respiratéria
mitocondrial NADH desidrogen
- Sintese de ATP ase (complexo I),que acredita-
. NADH-ubiquinona A . « .
Contig 1731 . . 1.6.53 Mitocéndria NADH desidrogenase acoplada ao mt:ND6 se ndo estar envolvida na N/A Penaeus monodon
oxidoredutase cadeia 6 . .
transporte de prétons catalise.Complexo | nas
fungGes de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratdria
Contig 1737 Citocromo P450 6k1 1.14.14.1 N/A N/A N/A N/A N/A N/A N/A
Contig 1742 Carboxipeptidase B 3.4.17.2 Regido extracelular (?‘arboxlpe;l)tlda'se € Protedlise N/A N/A N/A Astacus fluviatilis
ligante de ion zinco
Glucosamina--frutose-6
| ina-f -6- Biossil laofl li i
Contig 1745 fosfato aminotransferase 2.6.1.16 Citoplasma Glutamina ruto‘se 6 |ossm?:ese de Gfp2 Controla o fluxo de g \cose navi N/A Aedis aegypti
5 fosfato transaminase carboidrato a hexosamina
Subunidade flavoproteina (FP) d
a succinato
desidrogenase (SDH), que estd
. ) . Ivid |
Succinato desidrogenase Membrana interna da Succinato Cadeia 1l de:\c/:d\:iaan:?tgsgzz;(rde
Contig 1759 flavoproteina, 1351 . X transportadora de SDHA . . N/A Apis mellifera
X . mitocondria desidrogenase ., transporte de elétrons e é
mitocondrial elétrons .
responsavel pela
transferéncia de
elétrons do succinato a ubiquin
ona (coenzima Q)
. Deoxirribose-fosfat . - Cataboli d i
Contig 1764 eoxirribose-fostato 4124 Citoplasma Deoxirribose fosfato atabolismo de DERA N/A N/A Xenopus tropicalis

aldolase

deoxirribonucleicos
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Organismo

Contig Produto EC number Componente celular Fungdo molecular Processo biolégico Simbolo do gene Funcdo Dominio homélogo
Acessério subunidade da cadeia
respiratdria
mitocondrial NADH desidrogen
NADH desidrogenase Transporte de ase (complexo 1), que acredita- Drosophila
Contig 1774 ferro-enxofre proteina 2, 1.6.53 Cadeia respiratoria NADH desidrogenase . NDUFS2 se ndo estar envolvida na N/A
X X elétrons - " melanogaster
mitocondrial catélise.Complexo | nas fungdes
de transferéncia de
elétrons do NADH para a cadeia
respiratdria
Contig 1775 Provavel quitinase 3 3.2.1.14 Regido extracelular Hidrolase Metabc?l{smo da Cht3 N/A N/A Mqrsupgnaeus
quitina Jjaponicus
Oxida um
Desidrogenase/redutase substrato por transferéncia de
Contig 1782 o 1.1.1.30 Citoplasma Oxidoredutase Metabolismo Bdh2 um ou mais hidretos cl09931 Rattus norvegicus
(Familia SDR) membro 6
(H-) para um receptor,
geralmente NAD + / NADP +
Contig 2667 Fitanoil-CoA dioxigenase 1.14.11.18 N/A N/A N/A N/A N/A pfamos721  Strongylocentrotus
purpuratus
Catalise das
alteragdes geométricas ou
estruturais dentro de Archaeopotamobius
Contig 908 Triosefosfato isomerase 53.11 N/A Isomerase N/A TPI1 uma molécula. Isomerase é o pfam00121

nome sistematico para
qualquer enzima da classe 5 de
EC numbers

sibiriensis
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8.2 Anexos — Figuras

Legenda das figuras de 17 a 28: Via metabdlica e suas respectivas enzimas. Os EC numbers coloridos foram os

identificados pelo software PAICE.
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Figura 17: Glicélise
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Figura 20: Metabolismo de frutose e manose
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I AMING SUGAR AND NUCLEOTIDE SUGAR METABOLISM |
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Figura 21: Metabolismo de amino e nucleotideos glicanos
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Figura 23: Metabolismo de pirimidina
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Figura 24: Metabolismo de triptofano
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Figura 25: Metabolismo de glutationa
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METABOLISM OF XENOBIOTICE BY CYTOCHROME P4SDI
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Figura 27: Metabolismo de xenobidticos pelo citocromo P450
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| DRUG METABOLISM - CY TOCHROME P450
Cyclophosphamide & osfamide
Tamoxifen dLGlufathmnyl—CPA Citalopram
- Hyrlroxstaraoxifen Dechlorethyl-CPA imas .
—— tio:
o Heo-CPA i © Citalopram.N-oxide
25 1 18 Alcophosphamide
© o
Tarnoxifen- o 1215 O—®O Nomitogen rustard
N-oxucle CYFX [25] Cathoxyphosphamide  (3tvE)
LIA 135 -0 e Etecien Corlposghanide O——[OTFRG| — #O Phosphamids mustard
——= conjugates (prodrug CVELd 401-[ CPA Aldnphnspham de ; (astive)
an Acrolein
Tamoxifen O o s faai CVFC osfamde Aldoifosfamide 9 O ———= conjugates
W-Desmethyltamoxifen. 1,1 Didesiasthyl (p?;dmga“““}e o— (YT O - #O [sophospharids rustard Cinlopraralishyde  CIOEAT
artived tarnoxifen CVPaAd| Carboxyifosfamide (active)
CYP3A4|| CYF2BE o
— o .Didemethisl.
¥ Chbmacetldehyrs % Alonifosfards FHap
O—{orrad—»-O it co 4 Ketoifsfarnids
4 Hydroxylamoxifen (active) Dechloroethylifos farnide
Codeine & Morphine Methadone Lidocaine
2-Araino-3-raethadbenzoate
O Codeine-6-glurmonide .
—— = conjugates
Ilthadane
Code O—{CvFakdl—w-0—{CVFaR—w-0 EMDP i Po SR O 4Hydroxy-
odeine O O Norcodeine [CvPaad] o [CVFaad] = excretion i 26- limethytandline
— — = excretion (inactive)
Ilorphine C C Normorphine o—{Crrand) o [Crraad] o d.m?r-L_A .?M ). & Glyrinexylidide
LAsN, nor-Li AN active . R E———
O Morphins-3-glcuronids (antrve) -Hydroxyhidocaine 3-Hyrrooyraonosthyd
e glueure (prodrug] glyTinex:
C Morphine-6-glhucuromide
OGTZBT (artive)
Felhamate Carhamazepine & Oxcarbazepine Valproic acid
2-Hyrroxy- iminostilbens 4Ene-VPA
p-Hyrlroxy-felbaraats Atopardehyrs o lo] ———— 00— 24 Diene-VPA
JH-Dibenzb,f]azepin-2-ons
R — »0——» o
—— = conjugates o - - 5
3.Cabemoyl-2-phengle : 40H.VPA  4Kew-VPA 2.PSh
propionaldghyrls 2-Hydroxy-carbamazeyine e wo
Felarats Q—————w-O—{ 111 |-#0—{ 12.1.5 B'meﬁ'pm“ 3. Hydrony ) S.OH.VEPA 2-PGA
2-Phenyl- prap Carbamazepine Carbarmazepine-o-guinone
1,3 propuonediol o .
Tapnocarbaraats 23 Dihyrrosyrarb pine 3 OHVEA conugates
¥ 5 Phenyl 1,30 . —— > conjugates Valprois acid O—| CYE2AE—-O o
S et 1111 5.4 diote Carbamazepine 10,11-Dihyrirozye 3-Keto-VPA
Hydroxy felbaruate = carbamaze pine
Hitgroys phenyhetrahydm Catharmazepine- :
1,3-oxemn- Joone 10,11 -eposdide (inactive) 2-Ene VP4
(active)
Oxcarbazepine O———— M= — O 3Ene-VPA
10-Hyrroxy-catbazepine
00982 812110
{c) Kanshisa Laboratories

Figura 28: Metabolismo de drogas pelo citocromo P450
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Legenda para as figuras 29 e 30: Esquema de networks enzimaticas. Os EC numbers coloridos foram identificados pelo software PAICE.
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I BIOSYNTHESIS OF ALKALOIDS DERIVED FROM ORNITHINE, LYSINE AND MNICOTINATE |
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Figura 30: Biossintese de alcaldides derivados de ornitina, lisina e nicotinato
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Figura 31: Esquematizagdo de um conjunto de networks enzimaticas, destacando a integragdo entre as vias. Cada cor
representa vias responsaveis pelo metabolismo de determinado substrato
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