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RESUMO 

 

SOARES, S. D. Montagem e análise do transcritoma do mogno africano (Khaya 
grandifoliola C. DC.) 2019. Tese (Doutorado em Genética e Biologia Molecular) – Instituto de 
Ciências Biológicas, Universidade Federal de Goiás1. 
 
 
O Khaya grandifoliola C. DC. é uma espécie tropical com madeira de alto valor no comércio 
internacional. Apesar do interesse por reflorestadores e produtores de madeira, praticamente 
nada se sabe sobre os aspectos genéticos e genômicos da espécie. Com o desenvolvimento das 
plataformas de sequenciamento de nova geração (NGS), a caracterização de transcritomas pode 
ser realizada em larga escala e com custo acessível. Nesse contexto, o objetivo do trabalho foi 
o de identificar os genes de K. grandifoliola por meio da técnica de RNA-Seq e identificar 
aqueles diferencialmente expressos entre os tecidos da folha e do xilema K. grandifoliola. O 
RNA total foi extraído de amostras de folhas e xilemas de quatro árvores plantadas em área 
experimental da UFG. As amostras de mRNA foram sequenciadas em plataforma Illumina 
HiSeq 2000, no modo “paired-end” 2×100 pb. O sequenciamento resultou em um total de 857 
milhões de sequências que, após controle de qualidade, diminuiu para 808 milhões com um 
tamanho médio de 24 a 85 pb. O programa Trinity foi utilizado para montagem de novo do 
transcritoma obtendo-se 116.289 transcritos para um total de 36.271 genes.  Os transcritos 
variaram de 524 a 12.031 pb com média de 1.366 pb e N50 de 1.657 pb. A análise de expressão 
gênica, identificou a presença de 13.626 genes diferencialmente expressos (GDEs) (FDR 
<0,05) entre os dois tecidos. Desses, 5.438 foram mais ativados em folha e 8.188 em xilema. 
Uma análise de enriquecimento funcional de categorias do Gene Ontology entre os GDEs foi 
realizada pelo programa Blast2GO. Essa análise identificou 26 termos GO enriquecidos entre 
os GDEs mais ativos em xilema. Em folha foram encontrados 48 termos enriquecidos. Como 
esperado, as categorias identificadas como enriquecidas entre os GDE apontam, para processos 
biológicos e componente celular mais específicos de cada tecido. Por exemplo, entre os genes 
mais ativos no tecido foliar foram identificados termos associados a tilacoides (GO:0009579), 
plastídeos (GO:0009536) e fotossíntese (GO:0015979). Já para o xilema foram identificados 
termos relacionados ao metabolismo de carboidratos (GO: 0005975), parede celular 
(GO:0071554) e de proteínas do citoesqueleto (GO:0008092). Esse estudo apresenta, de forma 
inédita, as sequências dos genes do K. grandifoliola. A análise de expressão diferencial permitiu 
identificar quais genes são mais ativos em folha e xilema. Análises das vias metabólicas no 
iPath3 possibilitou identificar as rotas mais ativas em folhas e em xilema. Um Blast contra o 
proteoma de laranja (Citrus sinensis) revelou a presença de 95 GDEs anotados para as enzimas 
da via de biossíntese dos limonóides, um importante metabólito secundário com propriedades 
medicinais. 

 

Palavras-chave: Montagem de novo; RNA-seq; Bioinformática; madeira nobre. 

 
1 Orientador: Evandro Novaes, PhD. Escola de Agronomia –UFG. 
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ABSTRACT 

 

SOARES, S. D. Assembly and analysis of the transcritoma of the African mahogany 
(Khaya grandifoliola C. DC). 2019. Thesis (PhD in Genetics and Molecular Biology) - Institute 
of Biological Sciences, Federal University of Goiás. 

 

Khaya grandifoliola C. DC. is a tropical species with high value wood in international markets. 
Despite the high interest for reforestation and timber production, virtually nothing is known 
about the genetic and genomic aspects of the species. With the development of next-generation 
sequencing platforms (NGS), the characterization of transcriptomes can be performed on a large 
scale and at affordable cost. In this context, the objective of the work was to discover K. 
grandifoliola genes by using RNA-Seq technique and to identify those differentially expressed 
between the leaf and the xylem K. grandifoliola tissues. Total RNA was extracted from leaf 
and xylem samples of four trees planted in the experimental area of the UFG. mRNA samples 
were sequenced on the Illumina HiSeq 2000 platform, in paired-end mode 2 × 100 bp. 
Sequencing resulted in a total of 857 million sequences which, after quality control, decreased 
to 808 million with an average size of 24 to 85 bp. Trinity program was used to reassemble the 
transcriptome, obtaining 116,289 transcripts for a total of 36,271 genes. Transcripts ranged 
from 524 to 12,031 bp with a mean of 1,366 bp and N50 of 1,657 bp. Analyses of gene 
expression identified 13,626 differentially expressed genes (DEGs) (FDR <0.05) between the 
two tissues. Of these, 5,438 had higher expression in leaves and 8,188 in xylem. A functional 
enrichment analysis of Gene Ontology categories among the DEGs was performed by the 
Blast2GO program. This analysis identified 26 GO terms enriched among the most active DEGs 
in xylem. Among genes up-regulated in leaves, 48 enriched terms were found. As expected, the 
categories identified as enriched between DGEs point to biological processes and cellular 
components specific of each tissue. For example, among the most active genes in leaf tissue, 
terms associated with thylakoids (GO:0009579), plastids (GO:0009536) and photosynthesis 
(GO:0015979) were identified. On the other hand, for the xylem, terms related to carbohydrate 
metabolism (GO:0005975), cell wall (GO:0071554) and cytoskeletal proteins (GO:0008092) 
were significantly enriched. To the best of our knowledge, this is the first report of large-scale 
gene sequences for K. grandifoliola. Differential expression analysis allowed us to identify 
which genes are most active in leaf and xylem. Analysis in iPath3 identified the metabolic 
routes activated in leaf and xylem tissues. A BlastX search against the orange proteome (Citrus 
sinensis) revealed the presence of 95 DEGs annotated for the enzymes of the limonoid, a 
secondary metabolite with medicinal properties. 

 

Keywords: de novo assembly; RNA-seq; Bioinformatics; high-value wood. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 A Khaya grandifoliola C. DC. é uma espécie tropical com madeira de alto valor no 

comércio internacional. Esse valor se deve à excelente trabalhabilidade e durabilidade de sua 

madeira. Além disso, a madeira é muito apreciada pela sua coloração, com gradiente de 

tonalidades que vai do amarelo ao vermelho, bem como pelas suas propriedades físicas que 

permitem um polimento fino, sendo utilizada para uma gama de indústrias na fabricação de 

móveis, navios, carpintaria e pavimentos. Tais características do mogno africano são similares 

à espécie de mogno brasileiro Swietenia macrophyla King [1]. 

Assim, o mogno africano é um excelente substituto para a S. macrophyla que não pode 

sofrer cortes e ser comercializada devido a uma instrução normativa do IBAMA [2]. Essa 

proibição foi instaurada por causa de sua inclusão no catálogo de espécies com risco de extinção 

[3]. Além disso, no Brasil os plantios de mogno brasileiro são devastados pela mariposa 

Hypsipyla grandella Zeller (1948) (Lepidoptera: Pyralidae), tornando seu cultivo inviável. A 

K. grandifoliola é susceptível a outra espécie de mariposa, a H. robusta. No entanto, esta é uma 

espécie africana não encontrada no Brasil. Além disso, o mogno africano se adapta bem ao 

clima e ao solo do país e ainda é pouco atacado pela H. grandella, que prefere as Meliaceaes 

nativas do Brasil [1, 4–8], o que o torna potencialmente interessante para reflorestadores e 

produtores de madeira. 

Devido à alta exploração de sua madeira visando abastecer o comércio internacional e 

sua baixa regeneração nos locais afetados, a espécie foi incluída na lista vermelha de espécies 

ameaçadas da IUCN (União Internacional para a Conservação da Natureza e dos Recursos 

Naturais) [9]. 

Apesar do potencial econômico e importância ecológica da K. grandifoliola, 

praticamente nada se sabe sobre os aspectos genéticos e genômicos da espécie. Com o advento 

dos métodos de sequenciamento de nova geração (Next Generation Sequencing) (NGS), tornou 

a análise do perfil genético e funcional de qualquer organismo mais rápido e acessível [10–13]. 

O sequenciamento de transcritomas com plataformas NGS é denominado de RNA-seq. Esta 

técnica permite caracterizar o conjunto de transcritos, possibilitando a quantificação dos 

elementos funcionais do genoma em diferentes tecidos e condições. As aplicações da técnica 

são variadas, podendo ser útil para estudos que visam identificar marcadores moleculares como 

microssatélites e polimorfismos de nucleotídeos únicos (SNPs), descoberta de genes funcionais 
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e de isoformas (produto de splicing alternativo), e quantificar a expressão gênica em diferentes 

tecidos e condições fisiológicas de um determinado organismo [14–17]. 

Contudo, para acessar as informações biológicas contidas nas milhões de sequências 

geralmente obtidas são necessários métodos computacionais, como, por exemplo, ferramentas 

para montagem do transcritoma [18]. Na literatura já existe um amplo arcabouço de ferramentas 

bioinformáticas desenvolvidas para dados obtidos em plataformas NGS [13]. 

Devido ao alto valor de sua madeira e à necessidade de conservar o vulnerável 

germoplasma de K. grandifoliola, é importante que ferramentas moleculares sejam criadas para 

catalisar o melhoramento e os estudos de genética de populações para conservação da espécie. 

Como virtualmente nada se sabe sobre os genes e o genoma dessa espécie, os objetivos desse 

trabalho foram: 1) sequenciar e montar o transcritoma do mogno africano Khaya grandifoliola; 

2) anotar funcionalmente os genes de K. grandifoliola; 3) avaliar a expressão gênica diferencial 

entre os tecidos da folha e do xilema da espécie. 

 

 

2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.1 COLETA DO MATERIAL BIOLÓGICO, EXTRAÇÃO E QUANTIFICAÇÃO DO RNA 

 

 

Foram coletados folhas e xilema de quatro árvores adultas de mogno-africano (K. 

grandifoliola), com idade de dois anos, plantadas em área experimental da Escola da 

Agronomia da Universidade Federal de Goiás. A coleta do xilema foi feita com raspagem do 

tronco após remoção da casca. Os tecidos foram congelados imediatamente em nitrogênio 

líquido e armazenados em ultra-freezer (-80ºC) para preservação do RNA. 

Para a extração do RNA, as amostras de folhas e xilema congeladas foram maceradas 

em cadinho com nitrogênio líquido. Em seguida, procedeu-se a extração de RNA de acordo 

com o protocolo de [19], que se baseia na precipitação das moléculas de RNA com LiCl. 

A integridade do RNA extraído de cada uma das oito amostras (4 árvores x 2 tecidos) 

foi avaliada em gel de agarose 2% e a concentração foi aferida no instrumento Qubit 

Fluorometer (Life Technologies) com o kit Qubit RNA Assay (Life Technologies). As amostras 

de RNA das quatros plantas foram combinadas de maneira equimolar em dois pools, um com 

as amostras de folha e outro com as de xilema. Esses dois pools foram enviados à empresa BGI 
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Co. Ltd. (Hong Kong) em colunas estabilizadoras (GenTegra-RNA, GenTegra, Pleasanton, 

USA) para sequenciamento na plataforma HiSeq 2000 (Illumina). As amostras de RNA das 

folhas e xilemas foram preparadas com o kit TruSeq® Stranded mRNA Library Prep (Illumina) 

e sequenciadas em duas canaletas, uma para cada tecido. O sequenciamento foi feito nas duas 

pontas dos fragmentos (paired-end), obtendo-se 100 pares de bases (pb) de cada lado. 

 

 

2.4 CONTROLE DE QUALIDADE DO SEQUENCIAMENTO 

 

 

O sequenciamento gera arquivos grandes em formato fastq, os quais foram compactados 

para transferência. A qualidade das sequências obtidas foi avaliada com o programa FastQC 

[20]. 

No sequenciamento Illumina são utilizados adaptadores que são ligados nos flancos dos 

fragmentos sequenciados. Como esses adaptadores podem ser sequenciados, esses foram 

removidos das sequências com o programa Trimmomatic [21], utilizando a opção 

ILLUMINACLIP:adapters.fa:2:30:10. Além disso, o Trimmomatic também foi utilizado para 

proceder à limpeza das sequências com baixa qualidade. Para isso foram utilizadas as opções 

SLIDINGWINDOW:4:20 para remoção das sequências das pontas quando uma janela de 

quatro bases tinha média de qualidade inferior a 20 (Phred Quality Score Q ≥ 20); 

LEADING:20 e TRAILING:20 para o corte de bases com baixa qualidade no início e final de 

cada sequência, respectivamente; HEADCROP:15 para o corte das quinze primeiras bases de 

cada sequência. Essa opção foi utilizada porque as primeiras bases possuíam conteúdo GC 

distorcido; MINLEN:24 para remoção de sequências que, após a filtragem, tinham tamanho 

inferior a 24pb. Após a remoção dos adaptadores e das sequências de baixa qualidade, as 

sequências foram avaliadas novamente no programa FastQC, confirmando a melhoria nas 

métricas de qualidade. 

 

 

2.5 MONTAGEM de novo DO TRANSCRITOMA 

 

Como não há sequências de referência para o mogno africano K. grandifoliola, a 

montagem (assembly) das sequências dos transcritos foi realizada de novo com o programa 

Trinity [22]. Este utiliza três ferramentas (Inchworm, Chrysalis e Butterfly), de forma 
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sequencial, para montagem de grande volume de sequencias de RNA-seq com base em Grafos 

de Brujn [22]. A montagem dos transcritos foi realizada com a opção de reportar somente 

contigs com tamanho mínimo de 500 pb. Também foi informado o tipo de orientação das reads 

na biblioteca: foward e reverse (FR). 

Possíveis contaminantes nas sequências montadas foram investigados através de uma 

busca, com a ferramenta BlastN, contra sequências do genoma de Escherichia coli e dos bancos 

de rRNA do SILVA [23], UniVec (sequências de oligonucleotídeos e vetores de bactéria, fagos, 

vírus, leveduras e sequências sintéticas), de mitocôndria (mtDNA) e cloroplasto (cpDNA) do 

National Center for Biotechnology Information (NCBI). Sequências similares, com um e-value 

de 10-5, foram eliminadas da montagem final com o programa Pyfasta 

(http://github.com/brentp/pyfasta/). 

 

 

2.6 ANOTAÇÃO FUNCIONAL 

 

 

O programa Blastx foi utilizado para encontrar similaridade entre os transcritos 

montados de mogno africano (K. grandifoliola), traduzidos nas seis fases de leitura, contra o 

banco de dados de proteínas do sub-reino de Embriófitas no banco de dados nr (non-redundant) 

do NCBI. O Blastx foi utilizado com a opção “max_target_seqs” de 20 e e-value 10-5. 

Como o Trinity monta as diferentes isoformas de um mesmo loco (gene), primeiramente 

foi feita a seleção no output do Blastx (.txt) de uma única isoforma, representativa, por gene. 

Essa seleção de uma única isoforma por gene foi feita para evitar a super-representação de 

categorias funcionais de genes com muitas isoformas. A partir do identificador atribuído pelo 

Trinity a cada transcrito, foi possível investigar o número de isoformas por gene e o tamanho 

dos transcritos através de um script Shell. Na plataforma R, a seleção dos transcritos mais 

representativos ocorreu através do melhor hit (Blast hit) com base no menor valor do e-value. 

Em caso de empate, o segundo critério utilizado foi o BitScore do Blastx, seguido do maior 

comprimento (length). Assim, se houvesse empate nos resultados do Blastx para duas ou mais 

isoformas, a mais representativa seria aquela de maior tamanho. 

 Com as isoformas selecionadas, foi criado um novo arquivo fasta com estas sequências 

utilizando o PyFasta. Um novo Blastx foi realizado com este arquivo das isoformas “mais 

representativas” contra o banco de dados nr do NCBI. O arquivo xml resultante do Blast foi 
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utilizado como input para anotação com categorias do Gene Ontology (GO) pelo programa 

Blast2GO [24]. Com isso, os transcritos foram classificados com diferentes funções biológicas 

nos três domínios definidas pelo sistema de ontologias (“Cellular Component”, “Molecular 

Function” e “Biological Process”) do Gene Ontology. 

Os transcritos de K. grandifoliola foram comparados também com os peptídeos de 

Citrus, Theobroma, Populus e Vitis, obtidos do Phytozome [24]. A similaridade foi identificada 

com a ferramenta BlastX, utilizando um limiar de E-value 10-5 e de 70% de identidade. O 

número de transcritos com homólogos nessas espécies foi visualizado através de um diagrama 

de Venn, por meio da plataforma online Venny 2.1 [25]. 

 

 

2.7 ANÁLISE DE EXPRESSÃO GÊNICA E ENRIQUECIMENTO FUNCIONAL 

 

 

Com o pipeline do programa Trinity foi realizado uma avaliação dos níveis de expressão 

gênica em ambos tecidos. Com isso, foi possível identificar genes específicos ou 

preferencialmente expressos em cada tecido. A análise foi feita em nível de genes e não de 

isoformas. 

Seguindo o pipeline do Trinity, descrito em http://trinityrnaseq.github.io, primeiro 

procedeu-se ao mapeamento e contagem das reads nos genes com o script 

align_and_estimate_abundance.pl. O mapeamento das reads foi realizado com o programa 

bowtie2 [26] e a contagem com o RSEM [27]. A matriz de contagem do número de sequências 

alinhados em cada gene e em cada tecido (folha e xilema) foi então utilizada na análise de 

expressão diferencial. Como o conjunto de dados deste trabalho não possui réplicas biológicas 

para os tratamentos (pools de folhas e xilemas), o pacote edgeR [28] foi utilizado com a opção 

“-dispersion 0.4” como valor empírico para a dispersão aleatória dos dados de expressão. 

Segundo o manual do edgeR, esse valor é razoável quando utilizado para conjunto de dados 

advindo de experimento controlado. O limite de significância adotado foi um p-valor ajustado 

menor que 0,05 (FDR<0,05) e uma diferença de expressão mínima de 4× (ou |log2 

(folha/xilema)| > 2). 

O número de genes expressos de forma específica ou em ambos tecidos (folhas e xilema) 

foi visualizado através de um diagrama de Venn, construído com o Venny 2.1 [25]. A análise 

de enriquecimento funcional foi realizada com os GDEs divididos em uma lista com aqueles 

mais ativados no xilema e outra para os genes mais ativados na folha. Essa análise foi realizada 
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no programa Blast2GO por meio do Teste Exato de Fisher considerando o valor de FDR < 0,05, 

para identificar categorias funcionais enriquecidas entre os genes expressos em cada tecido. 

 

 

2.8 IDENTIFICAÇÃO DE VIAS METABÓLICAS 

 

 

A identificação das vias metabólicas para os genes de K. grandifoliola foi realizada com 

os identificadores do KEGG Orthology (Kos) [29]. Para isso, primeiramente foi feito o 

download das sequências e do arquivo de anotação das proteínas das espécies de Citrus 

sinensis, Populus trichocarpa e Arabdopsis thaliana. Com o programa Blastx foi feito o 

alinhamento do transcritoma de mogno com as sequências de proteínas das espécies descritas 

acima. 

Por meio do resultado do Blastx, foram obtidos os melhores alinhamentos (Best Hits) 

utilizando um limiar de identidade maior que 70% com e-value 10-5. A partir desses melhores 

alinhamentos foram obtidos os identificadores das respectivas vias metabólicas (KO e/ou EC). 

Para visualização das vias metabólicas representadas, dentre os transcritos montados, foi 

utilizado a ferramenta iPath3 [30, 31]. 

 

 

3 RESULTADOS 

 

 

3.1 MONTAGEM E ANOTAÇÃO FUNCIONAL DO TRANSCRITOMA DE K. grandifoliola 

 

 

No total, foram geradas 228.537.681 sequências pareadas 2x100 pb a partir do RNA 

extraído das folhas de K. grandifoliola. Para a biblioteca de xilema produziu-se um total de 

200.247.822 sequências neste mesmo formato. 

Tanto a biblioteca de folha (Figura 5) quanto a de xilema apresentaram sequências com 

média de qualidade de Phred acima de 30 (coloração verde), o que demonstra que o 

sequenciamento teve uma ótima qualidade e que as amostras de RNA não foram degradadas 

durante o armazenamento e transporte. Os gráficos do FastQC mostram que as primeiras bases 

das sequências apresentaram uma pequena queda de qualidade e uma distorção no conteúdo 
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GC. Na etapa de limpeza (filtragem) foi feito a remoção dos adaptadores Illumina, bem como 

a remoção de sequências de baixa qualidade. 

 

 

 

Figura 1. Resultado do programa FastQC para a biblioteca de folha. No eixo x estão a posição 
das sequências (pb) e no eixo y os valores de Phred. A: Primeira avaliação da qualidade 
das bases com detecção de ruído no início da sequência. B: Melhora da qualidade das 
sequências após o corte das 15 primeiras bases realizada com o programa 
Trimmomatic. 

 
 

Após filtragem dos dados, a biblioteca de folha passou a ter 215.003.241 sequências 

pareadas, enquanto que a de xilema 189.247.018. Esta etapa resultou em sequências com 

tamanho que variaram de 24 a 85 pb para ambas as bibliotecas. 

A montagem de novo com o Trinity resultou em 116.289 contigs ou transcritos, de 

36.271 locos ou genes. Com isso, a montagem gerou em média 3,2 isoformas por gene. O 
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tamanho médio dos transcritos foi de 1366 pb e o N50 de 1657 pb (Tabela 1). Não foram 

montados contigs com tamanho inferior a 500 pb. 

 

Tabela 1. Estatísticas da montagem de novo do transcritoma de K. grandifoliola realizada no 

programa Trinity. 

Parâmetros montagem Valor 

Número de sequências antes limpeza (folha e xilema) 428.785.503 

Número de sequências após limpeza (folha e xilema) 404.250.259 

Número de contigs (transcritos e isoformas) 116.289 

Número de genes 36.271 

Tamanho do menor contig 524 

Tamanho do maior contig 12.031 

% de contigs maiores que 1Kb 56.3 

Número de contigs > 10 Kb 12 

Média dos tamanhos dos contigs 1.366 

Mediana dos tamanhos dos contigs  1.112 

N50 1.657 

Conteúdo GC (%) 41.58 

 

 A análise de similaridade das sequências de K. grandifoliola contra o banco de 

peptídeos de Embriófitas, realizada pelo Blastx, demonstrou que 88,14% dos 116,286 

transcritos tiveram hits no Blastx. A porcentagem média de identidade do alinhamento das 

sequências de mogno contra as outras espécies foi relativamente alta (66,6%) (Tabela 2). 

 

Tabela 2. Estimativas dos parâmetros de anotação no Blastx. 

Parâmetros Blastx Valor 
Número de hits 102.503 
Número de no hits 13.786 
Comprimento médio dos hits 254.036 
% de identidade média 66,62 
Número de transcritos com identidade acima de 
70% 20.141 
Transcritos com 100% de identidade 326 

 

Após a seleção dos besthit com porcentagem de identidade >70%, a análise pelo Blastx 

revelou que o transcritoma do mogno africano possui maior similaridade com o gênero Citrus, 

seguido do Theobroma, Populus e Vitis. Cerca de 70% dos genes possuem besthit em laranja 
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(Citrus), seguido de Cacau (Theobroma) com 20%. Foram identificados ainda 1.292, 469, 440 

e 373 sequências com Blast hit somente em cada uma dessas espécies (Citrus, Theobroma, 

Populus e Vitis), respectivamente (Figura 2).  

 

 

Figura 2. Diagrama de Venn demonstrando o número de transcritos de K. grandifoliola 

similares aos peptídeos de Citrus, Theobroma, Populus e Vitis. A similaridade foi 

identificada com a ferramenta BlastX (E-value < 10-5 e identidade > 70%). 

 

Para anotação funcional dos genes preditos, foram selecionadas uma isoforma 

representativa para cada loco. Dos 36.271 genes, 27.575 obtiveram Blast hit e, portanto, tiveram 

uma isoforma selecionada. Destes, foram obtidas 83.477 categorias funcionais do Gene 

Ontology (GO) pelo Blast2Go. Do total, a maioria das anotações estão relacionadas com os 

domínios Processo Biológico (PB) com 37.936 anotações (45,4%), seguido de Função 

Molecular (FM) com 25.361 anotações (30,7%) e Componente Celular (CC) com 20.180 

anotações (24,17%) (Figura 3). 

Para o domínio CC, 7,5% das sequências foram anotadas para a região nuclear 

(GO:0005634), 7,4% como componente integrante da membrana (GO:0016021), 6,63% 
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membrana plasmática (GO:0005886), 5,44% para o citoplasma (GO:0005829), dentre outras 

categorias obtidas. A categoria mais representada para FM foi a de ligações a ATP 

(GO:0005524), com 9,02% das sequências anotadas (interação seletiva e não covalente com 

ATP) e 3,98% para ligação a íons de zinco (GO:0008270). Por fim, no domínio PB destaca-se 

o maior número de sequências anotadas (4,04%) para as reações de oxidação/redução 

(GO:0055114), 3,26% para processos metabólicos (GO:0008152), 2,25% para metabolismo de 

serina, dentre outras. A anotação funcional indica que, devido ao grande número de genes e 

transcritos obtidos, existe uma grande diversidade de processos biológicos e funções 

moleculares nas sequências montadas. 

Como para K. grandifoliola não existem trabalhos prévios de descoberta de genes, as 

sequências aqui anotadas oferecem uma oportunidade importante para futuros estudos com a 

espécie.
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Figura 3. Dez primeiras categorias mais representadas, nas sequências de K. grandifoliola anotadas, para cada um dos três domínios funcionais do 

GO: componente celular (vermelho), função molecular (verde) e processos biológicos (azul).
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3.2 EXPRESSÃO GÊNICA DIFERENCIAL E ENRIQUECIMENTO FUNCIONAL 

 

A análise de expressão gênica identificou um total de 13.626 genes diferencialmente 

expressos (GDEs) entre os tecidos das folhas e do xilema de K. grandifoliola (FDR<0,05). 

Destes, 5.438 foram mais expressos em folhas e 8.188 em xilema. 

No gráfico de dispersão da média de contagem (logCounts) versus log2 do fold change 

(logFC) (Figura 4A), os pontos em vermelho demonstram os transcritos diferencialmente 

expressos entre os tecidos. No eixo y, os valores acima de zero (positivo) identificam transcritos 

mais expressos em xilema enquanto que aqueles abaixo de zero (negativo) os mais expressos 

nas folhas. 

As duas linhas pontilhadas em diagonal, nos extremos da distribuição, representam os 

transcritos específicos de cada tecido. Ou seja, esses pontos representam os transcritos 

identificados somente em um e não no outro tecido. Dentre os GDEs, foram detectados 3.566 

GDEs exclusivos de folhas e 6.129 exclusivos de xilema. Os GDEs que foram detectados como 

transcricionalmente ativos em ambos tecidos totalizaram 3.931 (Figura 4B). 

 

 

Figura 4. Resultado da análise de expressão gênica de mogno africano K. grandifoliola. A: 

Diagrama de dispersão da média de contagem (logCounts – eixo x) versus diferença 

de expressão entre os tecidos (log2 do fold change ou logFC – eixo y). B: Diagrama 

de Venn representando o número de GDEs específicos de cada tecido e compartilhados 

entre ambos. 
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Um Blast contra o proteoma de laranja revelou a presença de 95 GDEs anotados para as 

enzimas da via de biossíntese dos limonóides (Tabela 3). Os limonóides são metabólitos 

secundários com propriedades medicinais contra doenças como a malária, atividade citotóxica 

contra células tumorais, atividade antifúngica, antimicrobiana e imunossupressora. Dentre esses 

95 GDEs estão as enzimas limonene sintase, limonoide glicosiltransferase, oxidoesqualeno 

ciclase e a CYP714A1 corresponderam a um único gene no transcritoma de mogno. Esses genes 

são o TR10120|c0_g1, TR2028|c0_g1, TR506|c0_g1 e TR15994|c0_g1, respectivamente. Para 

a enzima aciltransferase foram anotados oito genes, enquanto que para a enzima CYP90D1 

foram anotados três genes, e por fim, para as UDPs-glicosiltransferases foram encontrados 81 

genes de mogno. Dentre as UDPs-glicosiltransferases, quatro genes foram anotados para a 

enzima vomilenina glicosiltransferase, 34 genes para hidroquinona glicosiltransferase e 42 

genes para poligalacturonato 4-alfa-galacturonosiltransferase.
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Tabela 3. Enzimas da via biossíntética dos limonóides e os genes correspondentes do transcritoma da K. grandifoliola. 

Citrus (gene) Enzima KO/EC Gene K. grandifoliola 

orange1.1g040856m, 

orange1.1g043404m 

(4R)-limonene sintase EC:4.2.3.20 TR10120|c0_g1 

ciclev10010416m 

  

Oxidoesqualene ciclase K01853 TR506|c0_g1 

  EC:5.4.99.8   

ciclev10031065m CYP714A1 K10717 TR15994|c0_g1 

ciclev10025448m CYP90D1 K12638 

EC:1.14.13.112 

TR22323|c0_g1, TR4033|c0_g1, TR5956|c0_g1 

ciclev10001521m Aciltransferases K13510 

EC:2.3.1.23 

TR20382|c1_g2, TR5906|c0_g1, TR9597|c2_g1, TR13146|c0_g1, TR16527|c0_g1, TR18300|c1_g1, 

TR543|c0_g1, TR543|c0_g2 

orange1.1g032826m UDP glicosiltransferases 

(limonoide glicosiltransferase) 

EC:2.4.1.210 TR2028|c0_g1_i3 

ciclev10020010m UDP glicosiltransferases 

(hidroquinona 

glicosiltransferase) 

K08237 

EC:2.4.1.218 

TR7889|c0_g2, TR12333|c0_g1, TR12870|c0_g1, TR13046|c0_g1, TR14581|c0_g1, TR16159|c0_g1, 

TR17138|c0_g1, TR17138|c0_g2, TR17138|c1_g1, TR1823|c0_g1, TR22480|c0_g1, TR22480|c1_g1, 

TR24873|c0_g1, TR5950|c0_g2, TR6700|c0_g1, TR6719|c0_g1, TR7889|c0_g2, TR6700|c0_g1, 

TR12333|c0_g1, TR12870|c0_g1, TR12870|c0_g2, TR14581|c0_g1, TR16159|c0_g1, TR17138|c0_g1, 

TR17138|c0_g2, TR17138|c1_g1, TR1823|c0_g1, TR22480|c0_g1, TR22480|c1_g1, TR24873|c0_g1, 

TR5950|c0_g2, TR6700|c0_g1, TR6719|c0_g1, TR7889|c0_g2 

ciclev10015042m UDP glicosiltransferases 

(vomilenina glicosiltransferase) 

K08238 

EC:2.4.1.219 

TR12259|c1_g1, TR19143|c0_g1, TR25544|c0_g2, TR9407|c0_g1 

ciclev10001658m UDP glicosiltransferases 

(poligalacturonato 4-alpha-

galacturonosiltransferase) 

K13648 

EC:2.4.1.43 

TR12897|c0_g1, TR15183|c0_g1, TR15264|c0_g1, TR15264|c1_g1, TR15264|c1_g1, TR19272|c0_g2, 

TR20384|c0_g1, TR21617|c0_g1, TR21617|c0_g2, TR26217|c1_g1, TR7219|c0_g1, TR7219|c0_g2, 

TR9196|c2_g1, TR9311|c1_g1, TR12897|c0_g1, TR13392|c0_g1, TR13392|c0_g2, TR15183|c0_g1, 

TR15264|c0_g1, TR15264|c1_g1, TR19272|c0_g2, TR20384|c0_g1, TR21617|c0_g1, TR21617|c0_g2, 

TR21710|c0_g1, TR25984|c0_g1, TR26217|c1_g1, TR3173|c0_g1, TR467|c0_g1, TR5172|c0_g1, 

TR5527|c0_g1, TR5527|c1_g1, TR5527|c2_g1, TR5527|c3_g1, TR6545|c0_g1, TR7219|c0_g1, TR7219|c0_g2, 

TR9095|c0_g1, TR9098|c0_g1, TR9196|c0_g1, TR9196|c2_g1, TR9311|c1_g1 
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Para identificar as categorias funcionais super-representadas em cada tecido foi feita 

uma análise de enriquecimento funcional das categorias GO entre os GDEs (Tabela 4). 

A análise de enriquecimento para GDEs ativados em folha encontrou 40 categorias 

super-representadas. Estas refletem a função das folhas no metabolismo energético e do 

nitrogênio, como por exemplo, categorias associadas ao endereçamento para os tilacoides 

(GO:0009579), plastídeos (GO:0009536) e parede celular (GO:0005618), geração de 

metabólitos precursores e energia (GO:0006091), processo metabólico do amido (GO: 

0043603), processo metabólico do ciclo do nitrogênio (GO:0071941), fotossíntese 

(GO:0015979). 

 

 

Figura 5. Distribuição do número de termos enriquecidos dentre os GDEs pela análise do 

Blast2GO. O número de categorias enriquecidas está subdividido em seus respectivos 

domínios GO (Função Molecular, Componente Celular e Processos Biológicos) e nos 

tecidos em que os genes analisados estão mais expressos (xilema em barras azul e folha 

em verde). 

 

A análise identificou também 17 termos GO enriquecidos entre os GDEs mais ativos no 

xilema. Muitas dessas categorias, como esperado, estão associadas à função do tecido e a 

formação de parede celular secundária. Dentre as categorias enriquecidas em xilema 

encontram-se aquelas relacionadas ao metabolismo de carboidratos (GO:0005975), biogênese 

de macromoléculas da parede celular (GO:0071554) e de proteínas do citoesqueleto 

(GO:0008092) e processo metabólico secundário (GO:0019748).
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Tabela 4. Categorias do Gene Ontology (GO) enriquecidas entre os GDEs mais ativos nos tecidos da folha e do xilema. 

  FOLHA XILEMA 

Função 
Molecular 

Structural constituent of ribosome (GO:0003735) Hydrolase activity, acting on glycosyl bonds (GO:0016798) 

Structural molecule activity (GO:0005198) Cytoskeletal protein binding (GO:0008092) 

Transmembrane transporter activity (GO:0022857) Oxidoreductase activity (GO:0016491) 

Transporter activity (GO:0005215)   

     

Componente 
Celular 

Thylakoid (GO:0009579) Cytoplasmic part (GO:0044444) Cell wall (GO:0005618) 
Intracellular ribonucleoprotein 

complex (GO:0030529) 

Plastid (GO:0009536) Cytosol (GO:0005829) 
Extracellular region 

(GO:0005576) 
Ribosome (GO:0005840) 

Ribonucleoprotein complex (GO:1990904) Nucleolus (GO:0005730) 
External encapsulating 

structure (GO:0030312) 
Cell periphery (GO:0071944) 

 Intracellular ribonucleoprotein complex 
(GO:0030529) 

External encapsulating structure (GO:0030312) 
Cytoskeleton 

(GO:0005856) 
Non-membrane-bounded organelle 

(GO:0043228) 

Ribosome (GO:0005840) Cell wall (GO:0005618) 
Ribonucleoprotein complex 

(GO:1990904) 
Intracellular non-membrane-

bounded organelle (GO:0043232) 

Cytoplasm (GO:0005737) Vacuole (GO:0005773)   

     

Processo 
Biológico 

Photosynthesis (GO:0015979) Cellular amide metabolic process (GO:0043603) Cell wall organization or biogenesis (GO:0071554) 
Generation of precursor metabolites and energy 

(GO:0006091) 
Macromolecule biosynthetic process 

(GO:0009059) 
Carbohydrate metabolic process (GO:0005975) 

Ribosome biogenesis (GO:0042254) 
Cellular nitrogen compound biosynthetic process 

(GO:0044271) 
Secondary metabolic process (GO:0019748) 

Ribonucleoprotein complex biogenesis (GO:0022613) Transmembrane transport (GO:0055085) Generation of precursor metabolites and energy (GO:0006091) 

Peptide metabolic process (GO:0006518) Cellular component biogenesis (GO:0044085)   

Translation (GO:0006412) Gene expression (GO:0010467)   

Organonitrogen compound biosynthetic process 
(GO:1901566) 

Localization (GO:0051179)   

Cellular macromolecule biosynthetic process 
(GO:0034645) 

Transport (GO:0006810)   

Organic substance biosynthetic process (GO:1901576) Establishment of localization (GO:0051234)   

Cellular biosynthetic process (GO:0044249) Response to stress (GO:0006950)   

Peptide biosynthetic process (GO:0043043) Nitrogen cycle metabolic process (GO:0071941)   

Amide biosynthetic process (GO:0043604) Cell death (GO:0008219)   
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3.3 ANÁLISE DE VIAS METABÓLICAS PARA K. grandifoliola 

 

 

A análise pelo iPath3 com os GDEs demonstrou que das 11 rotas metabólicas 

representadas no mapa, seis apresentaram maior expressão no tecido xilema, enquanto que folha 

apresentaram cinco rotas metabólicas com destaque (Figura 6). 

Os níveis de expressão diferencial são identificados pela espessura das linhas. Quanto 

mais espessa, maior é a diferença de expressão entre os tecidos para aquela via, enquanto que 

as linhas mais finas apresentam menor nível de expressão diferencial, de acordo com a média 

do logFC dos genes que contém a categoria KO. Nas linhas destacadas, é possível identificar 

as enzimas que foram ativadas para cada tecido (Figura 7). 

Os transcritos de K. grandifoliola tiveram enzimas diferencialmente expressos em 

praticamente todas as rotas metabólicas. Foram descritas aqui, apenas as que apresentaram 

linhas espessas identificadas no mapa (Figura 7). 

A rota de metabolismo de terpenóides (7A) mostrou maior ativação para xilema, mais 

especificamente para a via de biossíntese de monoterpenóides. Para folha, houve destaque para 

a rota de metabolismo de nucleotídeos (7J) com ativação da via de metabolismo de purina. Na 

rota do metabolismo de lipídeos (7B e 7G), ambos evidenciaram a ativação para as vias de 

metabolismo de glicerolipídeos e glicerofosfolipídeos. No entanto, houve a ativação de vias 

diferentes relacionadas a esta rota. Em xilema, houve especificidade para a via de ácido alpha-

linolênico. Enquanto que folha, a via de biossíntese de ácidos graxos teve genes ativados. 

Quanto a rota de metabolismo de aminoácidos (7C), houveram genes ativos em xilema nas vias 

do metabolismo de tirosina e fenilalanina. Além disso, também houve ativação na via de 

biossíntese de fenilalanina, tirosina e triptofano para ambos tecidos. 
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Figura 6. Visão geral das vias metabólicas com GDEs entre os tecidos de K. grandifoliola. As cores das linhas representam enzimas ativadas em 

folha (verde), xilema (vermelho) ou vias com a presença de enzimas ativadas em ambos (amarelo). A figura foi gerada pelo programa 

iPath3 [31].
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Considerando a rota de carboidratos (7D e 7H), ambos tecidos tiveram destaque para 

ativação da via de fosforilação oxidativa, ciclo do ácido cítrico (Ciclo de Krebs) e metabolismo 

de piruvato. No entanto, xilema teve ativação da via de metabolismo de propionato e de 

butanoato. Em folha, foram ativadas outras vias, como a de metabolismo de galactose, amido e 

sacarose, glioxilato e dicarboxilato, ascorbato e aldarato e vias de pentose fosfato. A rota de 

energia, mostrou que o xilema teve ativação para a via de metabolismo de metano (7E) e folha, 

para a via de fixação de carbono (7I). Por fim, a rota de metabólitos secundários, ativou no 

tecido xilema a via de biossíntese de flavonoides (7F), enquanto folha ativou a via de biossíntese 

de fenazina (7K). 
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Figura 7. Representação das vias metabólicas mais ativadas em xilema (vermelho) e folha 

(verde) com seus respectivos ECs. (A) metabolismo de terpenoides, (B e G) 

metabolismo de lipídeos, (C) metabolismo de aminoácidos, (D e H) metabolismo de 

carboidratos, (E e I) metabolismo de energia, e (F e K) metabolismo de metabólitos 

secundários, (J) metabolismo de nucleotídeos. 
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4 DISCUSSÃO 

 

 

4.1 MONTAGEM E ANOTAÇÃO FUNCIONAL 

 

 

Em K. grandifoliola o número de genes foi maior (36.271 genes) que o encontrado para 

uma outra espécie da mesma família, a Azadirachta indica (20 mil genes) [32]. Cabe destacar 

que esse estudo diferiu do nosso, pois tratou-se da montagem e anotação do genoma de 

Azadirachta indica e não somente do transcritoma. Por outro lado, um resultado próximo ao do 

presente estudo foi encontrado para o transcritoma de Cedrela balansae, em que a montagem 

de novo apresentou um total de 149.572 contigs, com tamanho médio de 976 pb, com valor de 

N50 igual a 1.033 [33]. 

 Os transcritos de mogno-africano, montados nesse estudo, variaram de 524 a 12.031 

pb, com média de 1.366 pb e N50 de 1.657 pb. Os contigs menores do que 500 pb foram 

desconsiderados a fim de evitar RNAs parcialmente montados ou RNAs não codificantes 

(ncRNAs) que geralmente possuem tamanhos menores que este [34]. O presente estudo tem 

como foco analisar no transcritoma apenas os genes codantes do mogno africano. 

Apesar das sequências curtas geradas pelo sequenciamento Illumina, quando 

comparadas com outras metodologias, estas podem ser montadas em grandes contigs, gerando 

informações importantes para o descobrimento de genes em organismos não-modelos [35–37]. 

Além disso, o transcritoma de espécies cujos recursos genômicos são escassos, como é o caso 

da K. grandifoliola, pode ser utilizado não só para a descoberta de genes, mas também para a 

identificação de marcadores microssatélites (SSR) ou de polimorfismo de nucleotídeo único 

(SNP) [38]. 

O resultado do Blastx demonstrou que as sequências de mogno africano são semelhantes 

às de Citrus. Esse resultado já era esperado, uma vez que essas espécies estão inseridas na 

ordem Sapindales que incluem as famílias Rutaceae (onde o gênero Citrus está inserido) e a 

Meliaceae (do gênero Khaya). Em estudo realizado com nim [32], também da família 

Meliaceae, a análise filogenética também verificou a proximidade taxonômica da espécie com 

Citrus spp. Assim, os resultados de K. grandifoliola corroboram aqueles obtidos com o 

transcritoma de nim. 

 O baixo número de Blast hits contra espécies do gênero Khaya se dá pelo fato do banco 

de dados nr utilizado ainda não ter sequências depositadas desse gênero. Mesmo para a família 
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dos mognos, Meliaceae, a quantidade de sequências no banco nr ainda é muito pequena: apenas 

sete atualmente. Apesar disso, a porcentagem média de identidade (~66%) possibilitou a 

realização da anotação putativa dos transcritos. Quanto maior a porcentagem de identidade, 

maior a probabilidade das proteínas terem a mesma estrutura e função nas espécies analisadas.   

A proximidade filogenética entre o nim e os mognos africanos explica o fato dessas 

espécies armazenarem metabólitos secundários bioativos, como os limonoides que tem amplo 

valor econômico nas indústrias da agricultura e saúde. O mogno africano K. senegalensis 

também apresenta importância na área da saúde, sendo utilizado pela população africana e 

cultivada na China para fins medicinais. Seu extrato possui funções citotóxicas, atividades 

antimaláricas e anti-inflamatórias derivados dos limonóides melíacos (metabólitos da família 

Meliaceae) [32, 39]. Além disso, esses metabólitos são considerados os fitoquímicos mais 

importantes de sua classe, estando também presentes em outras famílias, como Cneoraceae e 

Simaroubaceae [40]. 

Na etapa de anotação funcional a seleção das isoformas representativas para cada gene 

foi realizada para evitar estimativas viesadas das proporções das diferentes categorias 

funcionais. Genes com grande número de isoformas teriam maior influência na estimativa 

dessas proporções, caso essa seleção de uma isoforma por gene não fosse realizada. Os 

resultados da anotação se tornam importantes do ponto de vista biológico, pois permitem inferir 

a função biológica putativa da proteína codificada por um determinado gene no organismo 

estudado [41]. As sequências de K. grandifoliola anotadas com domínios do Gene Ontology 

(GO) corroboram com a literatura. 

Dentro do domínio componente celular (CC), que representa onde o produto gênico é 

ativado, a espécie K. grandifoliola teve sequências anotadas como endereçadas para a região 

nuclear, componentes da membrana plasmática e citoplasma. A anotação em um estudo com a 

espécie Magnolia champaca (champak), árvore conhecida pela utilização de sua madeira e 

flores para a indústria alimentar e de fragrâncias, também identificou genes anotados para 

componente integral da membrana (51,6%), membrana plasmática (50%) e citoplasma (25,6%) 

[42]. Em Pinus monticola, 16,9% das anotações estavam relacionadas a membrana plasmática 

[43]. Para A. indica e Melia azedarach foram anotados genes relacionados às partes celulares e 

organelas [44]. 

Para o domínio função molecular (FM), que representa a atividade bioquímica do 

produto gênico, as categorias representativas em K. grandifoliola foram similares com os 

resultados de anotação encontrados para o transcritoma da casca da espécie arbórea Hevea 

brasiliensis (seringueira), como por exemplo, as categorias de ligação (0,46%) e atividade 
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catalítica (0,39%) [36]. Em Lonicera japônica, uma planta medicinal chinesa, foram avaliados 

nove tecidos da planta [45], com anotação de Função Molecular para as categorias ligação 

(10,9%), atividade catalítica (9,3%) e ligação DNA (4,9%). Já para M. champaca, [42] 

identificaram as categorias de ligação (32,5%), ATP (50,5%), íons metálicos (23,7%), DNA 

(20,2%) e zinco (17,8%). Em P. monticola também foram detectadas categorias relacionadas à 

ligação (42,6%), atividade catalítica (41,7%) e atividade de transporte (5,5%) [43]. Em A. 

indica e M. azedarach [44] os genes estavam associados à atividade e ligação catalítica. Esses 

trabalhos também apresentaram a maioria das sequências anotadas para ligação a ATP, íons 

metálicos, DNA e a íons de zinco. 

O domínio processo biológico (PB) define a atividade biológica em que o produto 

gênico está contribuindo para o funcionamento do organismo como um todo (células, tecidos e 

órgãos). Para outras espécies, como H. brasiliensis [36], L. japonica (RAI et al., 2017), P. 

monticola [43], espécies da família Meliaceae A. indica e M. azedarach [44], também se 

encontrou a maioria dos genes como envolvidos com a categoria de processos metabólicos. 

Dessa maneira, a anotação funcional com as categorias GO permite conhecer, pelo 

menos de forma putativa, as vias metabólicas e os comportamentos biológicos dos genes 

identificados no organismo em estudo [36]. 

 

 

4.2 EXPRESSÃO GÊNICA DIFERENCIAL E ENRIQUECIMENTO FUNCIONAL 

 

 

A análise do transcritoma por meio da expressão gênica diferencial permite mensurar 

precisamente, ainda que de forma relativa, a quantidade de transcritos presentes em um 

determinado tecido ou organismo de acordo com o estágio específico do desenvolvimento ou 

da condição fisiológica em que estes foram submetidos (WANG et al., 2009). Em K. 

grandifoliola, foram identificados 3.566 genes diferencialmente expressos (GDEs) exclusivo 

do tecido foliar. Já em xilema, foram 6.129 GDE identificados de forma também exclusiva. 

Uma maior diversidade de transcritos em xilema já foi identificada em outros estudos, como 

em Eucalipto [46] e Populus [47]. Este mesmo resultado pode ser observado em outro estudo 

com a espécie Eucalyptus grandis [48] em que foram identificados GDEs anotados em maior 

quantidade para xilema (1.897) do que para folha (1.531). 
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Os órgãos fotossintetizantes da planta estão relacionados principalmente com a 

produção de ATP por meio da energia solar, produzindo carboidratos pela redução do carbono 

envolvido no processo. Dessa forma, estes carboidratos são utilizados pelos órgãos não 

fotossintetizantes para que através da respiração celular seja liberada a energia para o 

metabolismo da planta e, consequentemente, resultando em precursores que participarão da 

biossíntese de biomoléculas [46]. 

O xilema é responsável por diversas funções, dentre elas armazenamento de nutrientes, 

distribuição de água, minerais, aminoácidos, açúcares e o suporte físico para que a copa atinja 

enormes alturas para a planta captar luz [49–51]. O transporte dessas substâncias pelo xilema, 

demonstra a importância desse tecido no sistema de comunicação de longa distância para o 

desenvolvimento e manutenção dos processos fisiológicos e de defesa da planta. Esse 

fornecimento de informações, incluindo os hormônios peptídicos, proteínas e RNA permite que 

o sistema vascular se envolva efetivamente na coordenação destes processos da planta como 

um todo [51]. Isso sugere que moléculas como RNAs podem estar presentes no xilema, mas 

não necessariamente são específicos do próprio tecido, consequentemente causando diferença 

na quantidade de genes expressos entre os tecidos avaliados (folha e xilema). 

Para os genes de K. grandifoliola diferencialmente expressos e anotados para a categoria 

parede celular, 21 apresentaram maior ativação em xilema do que em folha. Dentre essas 

categorias, cinco apresentaram uma indução maior considerando o valor do foldchange bem 

alto em relação aos demais, sendo eles, o TR12084|c0_g1 (fold change de 11,07), 

TR20307|c0_g1 (fold change de 11,22), TR21864|c0_g1 (fold change de 11,64), 

TR22442|c0_g1 (fold change de 11,01), TR24975|c0_g1 (fold change de 15,14). As categorias 

enriquecidas para xilema em K. grandifoliola estão intimamente relacionadas com a formação 

de parede celular secundária, assim como em outros estudos que realizaram a análise de 

enriquecimento para o mesmo tecido. As categorias GO representadas estão relacionadas ao 

desenvolvimento de biomassa lenhosa, como por exemplo, a biogênese e organização da parede 

celular (GO:0071554), cujos genes estão envolvidos na biossíntese de macromoléculas para 

construção da parede celular, parede celular (GO:0005618), e ligação de proteínas do 

citoesqueleto (GO:0008092) para entrega de biopolímeros à parede. 

Em xilema, o perfil transcricional está especificamente direcionado à formação de 

madeira, a qual é basicamente composta de parede celular secundária [52, 53]. A identificação 

de GDEs entre tecidos é importante, pois indicam a relação dos transcritos com os eventos 

moleculares que levam ao desenvolvimento de um importante tecido ou órgão em estudo. Em 
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trabalho realizado com algodão, por exemplo, foram identificados GDEs relacionados ao 

desenvolvimento das fibras que são utilizadas na indústria têxtil [36]. 

Em P. trichocarpa (álamo), a análise de enriquecimento dos GDEs em xilema também 

identificou termos relacionados ao processo metabólico secundário, como biossíntese de lignina 

e morte celular [53]. Essas categorias estão associadas ao desenvolvimento da parede 

secundária e aos estágios terminais do desenvolvimento do tecido que resultam na morte celular 

programada, componentes importantes para o desenvolvimento da biomassa [54, 55]. 

Categorias relacionadas a biogênese da parede celular, organização de proteínas do 

citoesqueleto e processos metabólicos estão relacionados ao crescimento da planta [17. As 

fibras da madeira são constituídas principalmente por parede celular secundária, contendo 

celulose, hemiceluloses e ligninas. Estas, em conjunto, determinam as propriedades da madeira 

[56]. A formação do xilema ocorre por diferentes fases de diferenciação, como as sucessivas 

divisões celulares, a expansão celular (alongamento e aumento radial), o espessamento da 

parede celular secundária (em que são depositados celulose, hemicelulose, lignina e proteínas 

da parede celular), e pela morte de células que atingem a maturidade (morte celular 

programada). Além disso, esse conjunto de alterações anatômicas, estruturais e químicas 

resultam na propriedade e qualidade da madeira [49, 57–59]. 

Em um estudo realizado com Populus tremula (álamo), por meio de análise proteômica 

foi possível observar os perfis de expressão de proteínas no tecido xilema durante as fases de 

desenvolvimento [60]. Nesse estudo foi observado um grande número de proteínas 

diferencialmente expressas em cada fase de diferenciação. A formação de madeira envolve 

padrões específicos de formação do citoesqueleto, formação e organização da parede celular e 

mudanças nos processos biológicos. É evidente que a maquinaria celular trabalha 

constantemente para o desenvolvimento da planta através da regulação gênica no tecido em 

desenvolvimento. Contudo, para mensurar e correlacionar o nível de expressão gênica de um 

determinado tecido é interessante relacionar estudos que abrangem tanto a transcritômica 

quanto a proteômica [59], como por exemplo, os que foram realizados em P. tremula e Picea 

abies (pinheiro) [50, 60–62]. 

A expressão gênica em P. abies [50] foi avaliada por meio de amostras que 

representassem os estágios de desenvolvimento do xilema, e como esperado a análise 

demonstrou que os GDEs apresentaram categorias enriquecidas específicas de cada fase, desde 

a divisão das células até a formação do lenho (madeira). As categorias apresentadas no estudo 

com K. grandifoliola são semelhantes com as encontradas neste estudo de pinheiro. Categorias 

variadas, por exemplo, para crescimento celular, processo metabólico de macromoléculas e 
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carboidratos, citoesqueleto, microtúbulos e atividade de hidrolase foram identificadas em 

diferentes clusters de genes envolvidos na formação da madeira. 

O metabolismo é um conjunto de reações e vias químicas que podem ser específicos de 

um determinado tecido ou de diferentes tipos celulares, que no final gerarão os produtos 

necessários para o desenvolvimento e funcionamento de tecidos e órgãos do organismo [63]. 

As plantas por sua vez, sintetizam várias outras moléculas orgânicas que não atuarão 

diretamente nos processos do metabolismo primário (fotossíntese, respiração, nutrição e 

transporte de solutos). Essas moléculas são conhecidas metabólitos secundários, que poderão 

ser específicos de um determinado gênero, família ou uma espécie de planta. Exemplos de 

compostos secundários incluem as moléculas com funções direcionadas à pigmentação, odor, 

sabor e pesticidas naturais [64]. 

Neste estudo, uma das categorias enriquecidas dentre os genes mais ativos no xilema foi 

a de “processo metabólico secundário” (GO:0019748). Dentre os produtos do metabolismo 

secundário das espécies da família Meliaceae estão os limonoides. Estes, são metabólitos do 

grupo químico dos tetranoterpenoides, formados via oxidação a partir da via biossintética dos 

limonoides [65–67]. Esses compostos podem estar presentes em diferentes órgãos e tecidos 

vegetais, tais como caules, folhas, sementes e frutos [68–72]. 

A avaliação da atividade biológica dos limonoides de K. ivorensis revelou o potencial 

deste composto no tratamento de malária [39, 73], atividades citotóxicas contra células tumorais 

[65, 74], além de atividades antifúngicas, antimicrobianas [75], imunossupressoras [76] e 

pesticida [77]. 

O óleo das sementes de mogno africano K. senegalensis foi efetivo no controle do 

Callosobruchus maculatus (inseto conhecido como caruncho que degrada grãos e sementes) 

em feijão [78]. Segundo os autores, o controle provavelmente se deu pelo fato do mogno 

africano e de outras espécies deste gênero possuírem como agentes bioativos os metabólitos 

secundários como os óleos essenciais derivados dos monoterpenoides que apresentam alta 

toxicidade para insetos. O uso destes compostos alternativos, como os óleos das Meliaceaes, é 

importante para saúde humana dado a elevada toxicidade dos pesticidas sintéticos 

convencionais [78, 79]. 

A via biossintética dos limonóides foi melhor estudada em Citrus e envolve a oxidação, 

isomerização, metilação, acetilação e hidrólise da nomilina [80, 81]. Ao avaliar diferentes 

tecidos de Citrus grandis (L.) Osbeck [40] encontraram 924 GDEs. Dentre esses genes, os 

autores identificaram 15 genes candidatos que participam da via de biossíntese dos limonóides. 
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Os genes correspondem às enzimas oxidosqualeno ciclase (OSC), CYP450s, UDPs 

glicosiltransferases e aciltransferases. 

Um transcrito da K. grandifoliola foi anotado para a enzima chave da biossíntese de 

terpenóides (Tabela 3), a oxidosqualeno ciclase (codificada pelo gene OSC) descrito em C. 

grandis [40]. Esta converte estruturas de carbono em precursores metabólitos de triterpenóides 

[82]. Outras enzimas são responsáveis por modificar estes precursores, como as CYP450s, 

glicosiltransferases, metiltransferases e aciltransferases, produzindo todos os tipos de agliconas 

e glicosídeos de triterpenos [83]. 

Dos seis genes anotados para CYP450 em C. grandis [40], quatro foram identificados 

para a K. grandifoliola (Tabela 3). Na via, estes são responsáveis por modificar os triterpenos 

em seus grupos hidroxila, cetona, aldeído e carboxílico. Para as glicosiltransferases, foram 

anotados três genes, enquanto que para K. grandifoliola foram 80 (Tabela 3). Estas, fazem a 

regulação da glicosilação dos triterpenos. A limonóide glicosiltransferase encontrada no banco 

de dados de Citrus sinensis também foi identificada em mogno africano, com um transcrito 

anotado. Esta enzima consegue converter os agliconas limonóides em glicosídeos limonóides 

que resultam na perda do amargor de frutos [84]. Para as aciltransferases foram encontrados 

oito transcritos de K. grandifoliola (Tabela 3) contra um de C. grandis. Também foi 

evidenciado em laranja, a expressão de três genes para a enzima hydroquinone 

glucosyltransferase que tiveram correlação com o conteúdo de limonóides em três estágios de 

desenvolvimento das folhas. Os 34 genes anotados no transcritoma de mogno para esta enzima 

(Tabela 3) também foram expressos no tecido foliar. 

Em M. champaca, uma espécie da família Magnoliaceae conhecida como “louro 

abacate”, foi identificado dentro do domínio PB termos relacionados com a transcrição, 

regulação transcricional, seguidos de resposta de defesa. Segundo os autores, esses termos 

sugerem que o tecido está ativo para o metabolismo secundário [42]. Essa planta possui 

compostos aromáticos em suas flores que são derivados de terpenoides e que são importantes 

para defesa da planta contra patógenos. Os terpenoides constituem o grupo mais abundante dos 

metabólitos secundários de plantas, possuindo uma enorme diversificação estrutural. Essas 

moléculas estão envolvidas em diferentes papéis nas interações planta-inseto, planta-patógeno 

e planta-planta. A regulação do metabolismo dos terpenoides deve ser elucidado. Para isso é 

preciso estudos que integrem diferentes áreas como a genética, transcritômica, proteômica e 

metabolômica [77]. 

As categorias enriquecidas para os GDEs em folha são plausíveis para o tecido estudado. 

Em K. grandifoliola apesar da quantidade de GDEs de folha ter sido menor do que xilema, a 
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análise de enriquecimento dos GDEs teve uma representatividade maior em relação ao número 

de categorias enriquecidas no xilema. O domínio com maior representação de categorias está 

associado especificamente ao componente celular, sendo que os termos cloroplastos, plastídeos 

e tilacoides foram identificados como enriquecidos nos genes ativados em folhas. 

Um dos questionamentos feitos no estudo de P. trichocarpa [47] foi avaliar dentre os 

cinco tecidos amostrados o porquê da diferença da expressão gênica durante o desenvolvimento 

de uma planta lenhosa. Por meio da técnica de microarray, o caule apresentou um número maior 

de GDEs, mas com maior proporção de transcritos não caracterizados pelo fato da ausência de 

informações para espécies lenhosas, especialmente em 2008 quando o artigo foi publicado. 

Apesar da proporção maior de GDEs no xilema, o tecido foliar apresentou maior número de 

categorias na análise de enriquecimento funcional, o que se assemelha aos resultados do 

presente estudo com K. grandifoliola. A análise de enriquecimento identificou um número 

maior de categorias atribuídas a cloroplastos e plastídeos, grande parte envolvidos com a 

fixação de carbono. Ao comparar as categorias GO entre A. thaliana e P. trichocarpa (genes 

ortólogos) foi possível observar que se tratam de um conjunto de genes conservados em folhas 

jovens e maduras. Para estes órgãos, genes associados aos cloroplastos, plastídios, componentes 

intracelulares e citoplasmáticos foram super-representados. Esses estão ligados ao complexo 

fotossintético e ao metabolismo de carboidratos. 

A maquinaria fotossintética promove a fixação de carbono pelo ciclo do ácido cítrico 

gerando energia a ser utilizada para o desenvolvimento da planta. Dentre os genes 

diferencialmente expressos em K. grandifoliola anotados para a categoria GO de fotossíntese, 

40 genes apresentaram maior ativação no tecido foliar quando comparado com xilema, sendo 

que cinco tiveram uma indução maior considerando o valor do foldchange, como por exemplo, 

o TR14037|c0_g1 (fold change de -5,20), TR19495|c0_g1 (fold change de -9,32), 

TR5757|c0_g1 (fold change de -5,11), TR7042|c2_g1 (fold change de -5,22), TR8634|c0_g1 

(fold change de -5,43).  A fotossíntese pode ocorrer tanto por reações dependentes de luz, 

quanto por assimilação de carbono nos cloroplastos. Estes são organelas que, semelhantes às 

mitocôndrias, são formadas por duas membranas, compartimentalizado em vesículas que estão 

circundados por membranas (os tilacóides) organizados em pilhas (grana). Os pigmentos 

fotossintéticos e os complexos enzimáticos que realizarão as reações luminosas e a síntese de 

ATP estão presentes nas membranas dos tilacoides, denominadas lamelas. Isso justifica o 

enriquecimento da categoria GO:0009579 de localização das proteínas no tilacóide. Para as 

reações de assimilação de carbono, as enzimas estão contidas no estroma (local aquoso 
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delimitado pela membrana interna da organela). O resultado final das reações de assimilação 

são a formação de carboidratos como, as trioses e hexoses [85]. 

Outros termos enriquecidos importantes para o tecido foliar são aqueles associados ao 

metabolismo do nitrogênio (N) e biogênese de compostos nitrogenados, como por exemplo os 

aminoácidos e as bases nitrogenadas do DNA. Genes associados a essas categorias são 

essenciais para a formação de compostos orgânicos envolvidos em reações metabólicas 

(fotorrespiração), hidrólise de moléculas de transporte, armazenamento de nitrogênio, 

conversão de aminoácidos que visam o desenvolvimento da planta, etc [125]. No tecido foliar, 

11 GDEs (TR18577|c1_g1, TR18577|c2_g1, TR18746|c0_g1, TR19335|c0_g1, 

TR19335|c0_g2, TR20548|c0_g1, TR21112|c0_g1, TR21112|c0_g2, TR542|c0_g1, 

TR9639|c1_g1 e TR12225|c0_g1) foram anotados para a proteína RuBisCo (EC: 4.1.1.39), 

enquanto que para xilema quatro genes foram anotados como tal (TR1748|c0_g1, 

TR4034|c0_g1, TR542|c0_g2 e TR18577|c2_g2). A RuBisCO é muito abundante em folhas, 

sendo responsável pela fixação de CO2 no Ciclo de Calvin [86]. 

Outras categorias também enriquecidas em folhas, que corroboram com este estudo, 

foram demonstradas para os GDEs em nim (A. indica) e em Apium graveolens L. [87]. Entre 

as categorias apresentadas estão aquelas ligadas à homeostase de íons, fotossíntese, transporte 

de íons e atividade de ATPase em nim. Além disso, para processo metabólico foi encontrado 

enriquecimento funcional para as categorias de estrutura encapsuladora externa, tilacóides, 

resposta ao estresse, sugerindo que estas categorias estejam associadas com o crescimento da 

planta. 

 

 

4.3 ANÁLISE DAS VIAS METABÓLICAS ATIVADAS EM K. grandifoliola 
 

 

Em xilema, a rota metabólica dos terpenóides destaca a ativação da enzima limoneno 

sintase (EC: 4.2.3.16), enzima responsável pela produção dos monoterpenos [88]. Esse 

resultado, corrobora com a anotação GO, em que uma das categorias anotadas foi para processo 

metabólico secundário, que gera compostos da classe dos terpenóides, como é o caso dos 

limonóides. 

Outra via relacionada a formação de metabólitos secundários, foi a via de biossíntese de 

flavonoides com a ativação da enzima flavonol sintase (FLS) (EC: 1.14.11.23). Esta é 

responsável por formar os flavonóis kaempferol e quercetina que possuem características 
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antifúngicas e antioxidantes [89, 90], formando metabólitos secundários, como os flavonóis 

glicosilados e a flavon-3-ol (catequina) [91]. 

A ativação das rotas metabólicas dos carboidratos em K. grandifoliola foram 

relacionadas às vias para produção energia, pelas vias do ciclo do ácido cítrico, fosforilação 

oxidativa, metabolismo de piruvato, propionato e de butanoato. 

Em K. grandifoliola, a enzima quinol–citocromo-c-redutase (EC: 1.10.2.2) foi ativada 

na via de fosforilação oxidativa e está relacionada com a absorção de luz pelo citocromo C. A 

via do metabolismo de propionato, teve genes ativados para as enzimas succinil-CoA: Acetato 

CoA-transferase (EC: 2.8.3.18) e succinate-CoA ligase (ADP-forming) (EC: 6.2.1.5), que estão 

relacionadas ao metabolismo central (ciclo do ácido cítrico). A ativação destas enzimas, 

promove a conversão do succinil-CoA à propionil-CoA, pela via do metilmalonil-CoA [92, 93]. 

No metabolismo de butanoato (ácido butanoico ou butírico) um dos caminhos realizados na via 

é a degradação do ácido γ amino-butírico (GABA) pela enzima GABA transaminase para a 

síntese e transporte de succinato da matriz mitocondrial para o citosol. Em plantas, o GABA é 

uma enzima que se acumula no citosol das plantas em resposta a diferentes estresses, 

sinalização e crescimento da planta [94, 95]. 

Para as rotas de metabolismo de glicerolipídeos e glicerofosfolipídeos, a enzima O-

aciltransferase de glicerol-3-fosfato (EC: 2.3.1.15), atua como componente estrutural das 

membranas biológicas. Essa enzima foi purificada em cloroplastos de Pisum sativum (ervilha) 

e Spinacia oleracea (espinafre) [96]. 

Outra via ativada no xilema de K. grandifoliola foi a do ácido α-linolênico com a 

ativação da enzima 12-oxo-fitodienóico redutase (EC: 1.3.1.42), responsável pela conversão de 

ácido linolênico (ômega-3) em ácido jasmônico (metabólito secundário) nos cloroplastos. Essa 

enzima foi caracterizada a partir de plântulas de milho (Zea mays L.) [97]. O ácido jasmônico 

é considerado como um hormônio que atua como sinalizador para a ativação de genes em 

resposta às lesões causadas por herbívoros e situações de estresse, induzindo a rota de defesa 

vegetal [98, 99]. 

Em xilema, a enzima ativada para a via de metabolismo de metano fosfoserina fosfatase 

(EC: 3.1.3.3) (hidrolase) também participa do metabolismo de glicina, serina e treonina. Em 

estudos com A. thaliana, essa enzima foi isolada nos cloroplastos sendo responsável por 

catalisar a biossíntese de serina tanto em plastídeos quanto nas mitocôndrias. A enzima também 

é necessária para o desenvolvimento de embriões, pólen e raízes, além de biossíntese de serina 

em tecidos não fotossintéticos. O metabolismo de serina desempenha papel importante em vias 

como a glicólise, ciclo do ácido cítrico e na biossíntese de aminoácidos [100–102].   
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Para a rota de aminoácidos em xilema, foram ativadas as vias de metabolismo de tirosina 

e fenilalanina, e as vias de biossíntese de fenilalanina, tirosina e triptofano. Nessas vias houve 

a ativação das enzimas fenilalanina desidrogenase (EC: 1.4.1.20), L-amino-ácido oxidase (EC: 

1.4.3.2), aspartato transaminase (EC: 2.6.1.1), transaminase de tirosina (EC: 2.6.1.5), 

transaminase de aminoácido aromático (EC: 2.6.1.57), transaminase de fenilalanina (EC: 

2.6.1.58) e a transaminase de histidinol-fosfato (EC: 2.6.1.9). A biossíntese de triptofano ocorre 

por meio do composto intermediário corismato. O perfenato, outro composto intermediário 

derivado do corismato, participa da biossíntese de fenilalanina e tirosina. Estes três aminoácidos 

são precursores de compostos importantes para o tecido vegetal. Um dos polímeros mais 

importante que dá rigidez à planta, é a lignina, derivada dos aminoácidos fenilalanina e tirosina.  

[84]. O triptofano é responsável por ser precursor do ácido indolilacético (indol-3-acetato), 

conhecido como auxina, molécula importante para a regulação de diversos processos biológicos 

nas plantas, como por exemplo, o crescimento vegetal [84]. 

Para o tecido foliar, a rota mais ativada para lipídeos foi para o metabolismo de ácidos 

graxos, com a ativação da enzima dodecanoil hidrolase (EC 3.1.2.21). Esta é responsável por 

formar um dos ácidos graxos saturados mais comuns em plantas, o palmitato (produzido nos 

plastídeos) [103]. A biossíntese de ácidos graxos saturados e insaturados é importante, dado 

que estes compõem uma variedade de lipídeos envolvidos com funções estruturais das 

membranas celulares e de armazenamento da planta [104, 105]. Outra enzima ativada na rota, 

a fosfolipase D (EC: 3.1.4.4) é responsável por hidrolisar fosfolipídeos em diferentes posições 

nas ligações fosfodiéster entre glicerol e o grupamento fosfato. O resultado é o ácido fosfatídico 

[106] que atua em processos como transdução de sinal, respostas a condições de estresse biótico 

e abiótico, sinalização e regulação do crescimento da planta [107–109]. Também foram ativadas 

na mesma via a lipase triacilglicerol (EC: 3.1.1.3) que hidrolisa o triacilglicerol em 

diacilglicerol [110]. A enzima diacilglicerol O-aciltransferase (EC: 2.3.1.20) também foi 

encontrada no mogno-africano e catalisa a formação de triglicerídeos a partir de diacilglicerol 

e Acetil-CoA [103]. 

Em folha, na rota dos carboidratos, foram ativadas as vias de metabolismo de galactose, 

amido e sacarose. Todas as enzimas ativadas para estas vias estão intimamente relacionadas a 

produção de açúcares simples, fornecendo compostos necessários para a produção de energia e 

crescimento da planta. Entre as enzimas ativadas, a 4-α-glucanotransferase (EC: 2.4.1.25) foi 

identificada em A. thaliana para a degradação de amido [111]. A degradação de amido na folha 

é direcionada para a produção de sacarose a ser exportada a outros órgãos da planta ou para 

consumo pela própria folha através da respiração. Sendo assim, a sacarose exercerá papel 
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central no crescimento e no desenvolvimento da planta, sendo fonte primária para transporte de 

carbono e energia. Ou seja, a sacarose funciona como uma molécula importante para a 

distribuição de fotoassimilados, além de ser regulador da expressão gênica [112, 113]. 

Outra enzima ativada em folha foi a maltose fosforilase (EC: 2.4.1.8), que utiliza como 

substratos a maltose e o fosfato para gerar glicose-1-fosfato e glicose. Outras enzimas da classe 

das invertases também foram ativadas, como a sucrose α-glucosidase (EC: 3.2.1.48) e a β-

fructofuranosidase (EC: 3.2.1.26), ambas enzimas hidrolíticas, estão relacionadas a degradação 

de sacabrose. As hexoses geradas nessa degradação são utilizadas para geração de substratos 

para armazenamento e produção de energia na planta [103]. A α-glucosidase (EC: 3.2.1.20) é 

responsável pela clivagem hidrolítica de polissacarídeos, como o glicogênio e o amido [114]. 

Ainda nas rotas de carboidratos do tecido foliar, houve ativação da enzima malato 

sintase (EC: 2.3.3.9). Essa enzima participa do Ciclo do Glioxilato nos glioxissomos, por meio 

da condensação de uma molécula de Acetil-CoA para formar o precursor malato. Este é oxidado 

a oxalacetato via gliconeogênese gerando glicose com a finalidade de gerar energia para a planta 

[85, 115]. Outra enzima ativada nesta rota, mas para a via de metabolismo de ascorbato e 

aldarato, foi a enzima L-gulonolactone oxidase (EC: 1.1.3.8). Essa enzima é responsável por 

catalisar a última reação de síntese do ácido ascórbico ou ascorbato, conhecido como vitamina 

C, a partir da glicose. O ácido ascórbico atua como co-fator enzimático permitindo o 

funcionamento correto das enzimas em plantas, animais, algas e outros organismos [116, 117]. 

Em plantas e algas, a vitamina C possui papel fotoprotetor contra espécies reativas de oxigênio 

(EROs), moléculas citotóxicas que são originadas em plantas em situações normais ou de 

estresse por organelas como as mitocôndrias, peroxissomos e cloroplastos [118]. Sendo assim, 

o metabolismo celular de organismos fotossintéticos evoluiu para a biossíntese de ascorbato 

para formar sistemas antioxidantes, como o ciclo ascorbato-glutationa, que visam evitar a 

toxicidade gerada pelas EROs [119, 120]. 

Outra enzima ativada em folha foi a transcetolase (EC: 2.2.1.1), responsável pela 

assimilação de CO2, principalmente para a fixação de carbono. Esta é responsável por promover 

o rearranjo dos esqueletos de carbono das moléculas trioses-fosfato gerando as pentoses-

fosfato, que são convertidas em outros compostos intermediários-chave do Ciclo de Calvin 

[85]. 

Em folha, a enzima ativada ribonucleotídeo-difosfato redutase (EC: 1.17.4.1) participa 

da via de metabolismo de nucleotídeos purina. Essa enzima catalisa a redução de 

ribonucleotídeos a desoxirribonucleotídeos, etapa crucial para a replicação e reparo do ácido 

desoxirribonucleico (DNA) [121]. 
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A ativação da rota de metabólitos secundários no tecido foliar gerou a ativação da 

enzima antranilato sintase (EC: 4.1.3.27) para a via de biossíntese de fenazina. Esta enzima faz 

a conversão do corismato em antranilato. A via do chiquimato produz o composto corismato, 

que é utilizado para a produção de compostos aromáticos, como os aminoácidos triptofano, 

fenilalanina e tirosina, desempenhando papéis importantes para o crescimento, 

desenvolvimento e defesa de plantas. O corismato tem papel precursor para a produção de 

outros cofatores, como o folato, coenzimas benzóides e naftóideas, fenazinas e sideróforos 

[122–124]. 

De forma geral, a análise dos transcritos de K. grandifoliola demonstram uma ampla 

gama de vias metabólicas ativadas nos dois tecidos amostrados: folhas e xilema. Dessa maneira, 

esse estudo provê, de maneira inédita, informações sobre a genômica funcional da espécie, 

abrindo caminho para novos estudos sobre a biossíntese e regulação dos limonóides ou outras 

vias metabólicas. 

 

5 CONCLUSÃO 

 

 

O sequenciamento de novo possibilitou a montagem e análise do transcritoma da espécie 

K. grandifoliola, com excelente cobertura dos genes e vias metabólicas ativados em folhas e no 

xilema. Esse resultado é relevante pelo indeditismo, dado que não existem trabalhos publicados 

no campo da genômica com esta espécie. O transcritoma revelou a presença de 36.271 genes e 

de acordo com a análise funcional das sequências de mogno africano, estas apresentaram maior 

similaridade com o gênero de Citrus, pertencente à ordem Sapindales onde também está 

inserido o gênero Khaya. Ambas análises de expressão gênica diferencial e das vias metabólicas 

demonstraram maior número de GDEs e de vias no tecido do xilema do que em folha, 

inidicando maior diversidade de transcritos em xilema. Os termos GO enriquecidos e as vias 

metabólicas ativadas em cada tecido, demonstram suas funções e atividades metabólicas. A 

análise de enriquecimento e das vias metabólicas evidenciou que os GDEs do tecido do xilema 

estão relacionados à formação de parede celular e metabólitos secundários, enquanto que para 

folha, os GDEs foram enriquecidos para a maquinaria fotossintética. 
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