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Cientistas identificam novos genes de inseto poliga fo

Caio Albuquerque, da Assessoria de Comunicacéao da Esalq
caiora@esalq.usp.br

Mariposa consegue contornar os efeitos deletérios dos inibidores de protease

Analisados como fontes de resisténcia a insetos herbivoros, os inibidores de protease (IPs) estédo
presentes constitutivamente nas plantas, mas tém sua expressao aumentada em funcéo da presenca de
herbivoria, danos mecéanicos ou a exposicdo a fitohormoénios exégenos. “Eles vém sendo associados a
danos no desenvolvimento larval, mas nem sempre associados a morte do herbivoro e, ao que se
observa, os insetos estado selecionando formas de driblar essa barreira dos hospedeiros. Como exemplo, a
mariposa Spodoptera frugiperda, um inseto polifago, mostra capacidade em contornar os efeitos deletérios
dos IPs de soja por uma capacidade intrinseca de sintetizar de novo enzimas do tipo tripsina, menos
sensiveis a inibi¢cdo, e de aumentar a secrecao de enzimas sintetizadas antes do ataque. Essa parece ser
uma estratégia bastante frequente e pode explicar a base da capacidade dos insetos polifagicos em se
alimentar de diferentes espécies de plantas”, comentou o bibélogo Marcelo Branddo, autor do estudo
Caracterizagdo Estrutural da interagcdo de Serino Proteinases de Spodoptera frugiperda (Lepidoptera:
Noctuidae) e Inibidores de Proteinases de Plantas.

Brandao atua no laboratério de Biologia Molecular de Plantas, do Departamento de Genética (LGN) da
Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz (Esalg) da USP, em Piracicaba. Em parceria com a equipe
do pesquisador Goran Neshich, do laboratério de Biologia Computacional da EMBRAPA Informética
Agropecuaria, desenvolveu um trabalho com objetivo de identificar novos genes de serino proteinases
digestivas (quimotripsinas e tripsinas) do inseto-praga Spodoptera frugiperda e analisa-los do ponto de
vista estrutural e de expressao génica.

Resultados

Duas novas quimotripsinas e trés novas tripsinas foram identificadas a partir de uma biblioteca de cDNA
construida e, juntamente com mais 10 genes ja conhecidos que codificam estas enzimas foram
submetidos a analise de expressdo génica por PCR em tempo real. Essas andlises foram realizadas com
0 tecido intestinal de lagartas alimentadas por 48 horas com dieta artificial contendo inibidores de
proteinases de soja. Entre essas duas familias de serino proteinases 0s genes que codificam as
quimotripsinas apresentaram uma regulagdo positiva mais ampla do que aqueles que codificam as
tripsinas.

“Para os estudos estruturais das moléculas foram construidos modelos tridimensionais das quimotripsinas
estudadas a partir de modelagem por homologia além de analises de dindmica molecular e docagem com
oito diferentes inibidores de proteinases”, conta o bibélogo Marcelo Brandado, autor do estudo. “Os
resultados mostraram que havia uma variacdo dentro das quimotripsinas quanto a afinidade desta pelo
inibidor de soja”.



A pesquisa evidenciou que a serino proteinase com uma das maiores afinidades pelo inibidor € a que
apresentava o maior aumento relativo de expressao. “Isso nos levou a comparar a superficie da interface
entre inibidor e protease de todas as proteinas envolvidas neste trabalho”, aponta Brandao. "Esta analise
apontou a presenca, nesta interface, de uma serina duplicada no sitio de apresentacdo ligado a
especificidade do inibidor com a proteina em trés das serino proteinase, incluindo a proteina com maior
aumento relativo da expresséo e maio afinidade, anteriormente descrita”.

Defesa

Finalmente, um experimento de troca desta serina pelos aminoacidos Alanina e Valina reduziram
drasticamente a afinidade destes inibidores pelo inibidor. “Isso nos leva a levantar a hipotese de que os
insetos se valem de uma estratégia para burlar os mecanismos de defesa no qual uma das proteinas
possui uma alta afinidade aos inibidores, se ligam fortemente a estes e reduzem a quantidade de
moléculas deste inibidor no meio, livrando o caminho para outras proteinases atuarem normalmente no
processo digestivo do animal”, conclui o biélogo.

O trabalho foi indicado como melhor poster apresentado na 402 Reunido Anual da Sociedade Brasileira
de Bioquimica e Biologia Molecular (SBBqQ), realizada em Foz do Iguacu (PR). “Nosso trabalho tem como
foco o estudo de um inseto praga importante da agricultura nacional, de maneira que utilizamos
ferramentas de biologia computacional de Ultima geracdo. Foi uma surpresa e um orgulho termos recebido
o prémio de melhor trabalho do encontro”, ressalta o pesquisador.
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