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RESUMO: O género Coffea representa a principal commodity agricola do mundo. Atualmente, o déficit hidrico e as
elevadas temperaturas sdo os principais fatores abidticos responsaveis pelo declinio na producdo. Tais variacOes
ambientais também influenciam a composi¢do bioquimica de gréos e afetam diretamente a qualidade da bebida. A
variabilidade genética natural presente no género Coffea pode ser usada para aumentar a tolerancia a seca e gerar
variedades cafeeiras melhor adaptadas as variagdes climéticas. O acido abscisico (ABA) é um horménio vegetal que age
como regulador central na resposta das plantas ao déficit hidrico. Recentemente, novos receptores intracelulares de
ABA (PYR/PYL/RCARS) envolvidos na deteccdo e sinaliza¢do desse hormdnio tém sido identificados e caracterizados
em diversas espécies de plantas. O mecanismo de transduc@o de sinal de ABA proposto envolve os receptores
PYR/PYL/RCARs que interagem com as proteinas fosfatases (PP2Cs) e quinases (SnRK2s). O objetivo do presente
trabalho foi identificar e caracterizar os genes ortélogos desse sistema tripartite em Coffea sp. Para isso, as sequéncias
protéicas de Arabidopsis, citros, arroz, uva e tomate foram selecionadas como sequéncias-alvo para a busca dos genes
de café em bancos de sequéncias. 51 sequéncias das proteinas PYR/PYL/RCAR oriundas dessas espécies modelo
permitiram identificar 9 sequéncias de receptores do ABA em Coffea sp. Do mesmo modo, 40 e 29 sequéncias
permitiram identificar 6 e 9 sequéncias ortologas das proteinas PP2Cs e SnRK 2, respectivamente, em Coffea sp. Os 24
genes isolados que compde o sistema tripartite da via de resposta a ABA em café apresentam expressdo in silico
diferencial em tecidos como folhas, sementes, raizes e 6rgaos florais. Polimorfismos foram encontrados entre os genes
ortélogos e homoedlogos. No genoma de C. arabica foi possivel identificar variagbes na sequéncia dos dois
subgenomas diplides ancestrais, C. canephora (CaCc) e C. eugenioides (CaCe). Andlises futuras permitirdo predizer o
efeito funcional desses polimorfismos nas estruturas protéicas em diferentes espécies do cafeeiro. Todas essas
evidencias s3o essenciais para €lucidar o determinismo genético de tolerancia a seca bem como contribuir para a
obtencdo de marcadores moleculares que poderdo ser usados em programas de melhoramento.
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IDENTIFICATION AND CHARACTERIZATION OF GENESINVOLVED IN THE
RECOGNITION OF THE ABA AND THE SIGNAL TRANSDUCTION IN COFFEA SP

ABSTRACT: Coffea genus represents a mgjor agricultural commodity in world trade. Nowadays, drought and elevated
temperatures are the magjor climatic limitations for coffee production. These variations aso influence biochemical
composition of beans and affecting directly the final cup quality. There is genetic variability within the Coffea genus
that could be used to increase drought tolerance and generate coffee varieties better adapted to climatic variations.
Abscisic Acid (ABA) is a vital plant hormone acting as central regulator that protects plants against abiotic stresses
such as drought. Recently, novel intracellular ABA receptors (PYL/RCARS) involved in ABA sensing and signalling
has been identified in several species. A mechanism of ABA transduction has been proposed, evolving
PYR/PYL/RCARSs receptors interacting with PP2Cs phosphatases and SnRK2 protein kinases. The goa of this study
was to identify and characterize orthologs genes of this tripartite system in Coffea sp. For this purpose, protein
sequences from Arabidopsis, citrus, rice, grape, and tomato were chosen as query to search orthologs genesin coffeein
sequence databank. Using 51 PY R/PY L/RCAR sequences from those model species allowed to identify 9 sequences for
ABA receptors in coffee. Likewise, the 40 and 29 sequences query allowed to identify 6 and 9 sequences PP2Cs and
SnRK 2 specific to ABA in Coffea sp. The 24 genes isolated that belong to the tripartite system of the coffee’'s ABA
pathway show in silico differential expression in tissues as leaves, seeds, roots and floral organs. Polymorphisms were
found among the orthologs and homeologs genes. All analyses alow the identification in C. arabica genome the
sequences variations between the two ancestral diploid subgenomes, C. canephora (CaCc) and C. eugenioides (CaCe).
Further analyses will predict the functiona effect of those polymorphisms in protein structure in different coffee
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species. All these evidences will help to identify the genetic determinism of drought tolerance essential to obtain
molecular markers that could be used in coffee breeding programs.

KEYWORDS: Coffea sp., Abscisic acid, PY R/PYL/RCAR, PP2C, SnRK 2, drought.
INTRODUCAO

O género Coffea pertence a familia das Rubiéceas, a quarta maior familia de plantas com flores do planeta. Estudos
recentes mostram que 10 a 20% do total da diversidade de espécies de plantas é representada por esta familia. O género
de maior valor econdmico é o género Coffea o qual representa a principal commodity agricola no comércio mundial.
Atualmente, o género Coffea contém 124 espécies perenes nativas da Africa, Asia, Austrdia, Madagascar, ilhas
Mascarenhas e Comores (Davis et al., 2011). Coffea arabica e C. canephora sdo as duas espécies de maior importancia
econdmica do género e correspondem a 70% e 30% do mercado internacional, respectivamente. C. arabica é uma
espécie aotetrapldide (2n = 4x = 44) originada a 1 milh&o de anos a partir da hibridizacdo natural de dois genomas
ancestrais diploides, C. canephora e C. eugenioides (Lashermes et al., 1999). C. arabica € uma espécie
predominantemente autégama (auto fértil) o que explica sua baixa diversidade genética (Hatanaka et al., 1999). Por
fornecer uma bebida de alta qualidade, C. arabica é a espécie mais cultivada. Por outro lado, C. canephora é um
espécie dipléide (2n = 2x = 22) alégama, tem ata diversidade genética e habilidade para se adaptar as variagOes
climdticas. Entretanto, essa espécie produz uma bebida de menor qualidade, mais adequada a produgdo de café
instanténeo (Hatanaka et al., 1999).

Atualmente, a producdo mundia € de 144 milhdes de sacas (60 Kg) de gréos de café e o Brasil € o maior produtor
(35%). O déficit hidrico e as elevadas temperaturas sdo os principais fatores abi6ticos que afetam a producéo cafeeira
Em &reas marginais, sem irrigacdo ou durante as estacdes secas isso pode levar a uma diminui¢cdo da producéo em até
80% (DaMatta e Ramalho, 2006). Como consequéncia do aguecimento global, as regides de cultivo podem também
sofrer redistribuicdo geografica. Variagdes na temperatura e pluviometria também influenciam a composicéo
bioguimica dos gréos (Mazzafera, 2007) e consequentemente af etam a bebida final. Ha variabilidade genética no género
Coffea que pode ser usada para aumentar a tolerancia ao déficit hidrico e gerar variedades cafeeiras melhor adaptadas as
variagdes climéticas, e isso tem se tornado uma das prioridades de muitos institutos de pesquisa de café (Marraccini et
al., 2012).

O &cido abscisico (ABA), descoberto na década de 1960 (Ohkuma et al., 1963; Cornforth 1965) é um horménio vegetal
sintetizado nas raizes e folhas (Thompson et al., 2007) das plantas e age como regulador central que as protege de
estresses abidticos como a seca (Soon et al., 2012). O ABA pode ser acumulado de 10 a 30 vezes nas plantas
submetidas a estresse hidrico em comparag@o a plantas ndo estressadas (Leung et al., 2012). As respostas de ABA
incluem o redirecionamento da expressdo de genes, redugdo da transpiragéo, controle da fotossintese e crescimento da
planta. Ao longo das Ultimas décadas, um grande esforco tem focado em elucidar o mecanismo molecular que envolve a
recepcdo da molécula de ABA e sinadizacdo (Umezawa et al., 2010). Recentemente, dois grupos de pesquisa
independentes descobriram novos receptores intracelulares de ABA (PYR/PYL/RCARs) em Arabidopsis thaliana
envolvidos na deteccdo e sinaizacdo do ABA viainteraggo direta com proteinas fosfatases do tipo 2C (Maet al., 2009;
Park et al., 2009).

O nicleo da via de sindizacdo de ABA contém a subfamilia de PP2Cs e trés quinases Snfl, SnRK2.2, SnRK2.3,
SnRK2.6 (Umezawa et al., 2010) cujas atividades sdo controladas por ABA. O atual modelo de transducdo de sinal é
descrito da seguinte forma (Figura 1A, B): Na auséncia de ABA, as quinases SnRK2 sdo inativadas pelas proteinas
fosfatases PP2Cs. Isso acontece porque as proteinas fosfatases PP2Cs interagem fisicamente como reguladores
negativos das proteinas quinases SNRK2 e desfosforilam o residuo de serina no loop de ativagdo das quinases. A
desfosforilagdo é essencia para a atividade da proteina quinase & jusante na via de sinalizac&o de ABA. Por outro lado,
na presenca de ABA, o horménio se liga as proteinas receptoras PYR/PYL/RCAR e isso permite a ligagdo ao sitio
catalitico das proteinas PP2Cs. Os receptores inativam a atividade enzimética das fosfatases. Desse modo, o ABA induz
ainibicdo das PP2Cs o que leva a ativagado das SnRK 2 por ativacdo do loop de auto fosforilacgo (Leung, 2012).
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Figura 1: Mecanismo de transducgéo de sinal de ABA. A: Na auséncia de estresse hidrico, a fosfatase PP2C inibe a atividade da quinase SnRK2 por
desfosforilacdo e os genes de resposta ndo sdo exprimidos. B: Em situacdo de estresse hidrico, os receptores de ABA (PYR/PYL/RCAR) seligam a
fosfatase PP2C inativando-a e consequentemente os genes implicados na resposta da planta ao estresse sdo ativados pela atividade quinase de SnRK2
(Cutler et al., 2009).

As proteinas soltveis PYR/PY L/RCAR sdo membros da superfamilia START de proteinas, recentemente denominada
superfamilia Betv |-fold (Radauer et al., 2008). Apds a identificagdo genética e bioquimica dos receptores de ABA, as
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estruturas quimicas do complexo entre PYR/PYL/RCARs e PP2Cs foram determinadas via cristalografia de raio-X
(Melcher et al., 2009) (Figura 2). Em plantas, os ortélogos PY R/PYL/RCAR dos receptores de ABA parecem ser
altamente conservados a nivel evolutivo. A familia de receptores pode ser classificada em diferentes subtipos baseado
na similaridade de sequéncia, sensibilidade a ABA, estado oligomérico e nivel de atividade basal.
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Figura 2: O é&cido abscisico induz mudancas na conformagao do receptor. Na auséncia do ABA as proteinas receptoras (PY R/PYL/RCAR)
possuem uma conformagdo aberta para as regiGes denominadas ‘Gate' e ‘Latch’ que flanqueiam a ligagdo da molécula de ABA. A ligagdo do ABA
induz o fechamento do ‘Gate’ e ‘Latch’o que cria uma superficie de interagdo na molécula receptora permitindo a ligacdo a fosfatase PP2C e
consequente ativacdo da quinase (adaptado de Cutler et al., 2010)

S

As proteinas fosfatases sGo bem conhecidas por estarem envolvidas na sinalizacdo de ABA. As proteinas PP2Cs sdo
classificada de acordo com a especificidade do substrato em Ser/Thr, Tyr e de dupla-especificidade. Dependendo das
caracteristicas bioguimicas e estruturais, as fosfatases Ser/Thr de planta sdo principalmente classificadas nos grupos
PP1, PP2A e PP2C. Membros de PP2Cs do grupo A tem se mostrado envolvidos na sinalizacdo de ABA embora
recentemente dois membros homoélogos da clade de PP2CB foram também evidenciados por estar envolvidos na
sinalizag@o de ABA (Ben-Ari, 2012).

A fosforilagéo reversivel de proteinas € um mecanismo fundamental pelo qual os organismos modulam eventos de
transdugdo de sinal. SNRK2 ativa pode fosforilar os efetores a jusante tais como fatores transcricionais (ziper de leucina
ABFSAREBS, por exemplo) regulando a transcricgo de genes responsivos a ABA (Furihata et al., 2006). O primeiro
gene regulador positivo denominado SnRK2 (“ Subfamily 2 of sucrose non-fermenting 1 related protein kinases SNF1")
foi isolado e caracterizado 20 anos atras em trigo e nomeado PK ABA 1(Anderberg e Walker-Simmons 1992). O genoma
de A. thaliana codifica 10 SnRK2 dentre as quais ShnRK2.6, Snrk2.2 e SnRK2.3 tem sido associadas a sinalizacéo de
ABA. A regido C-terminal de SnRK2.2, ShnRK2.3 e SnRK2.6 contém dominio rico em Asp requerido tanto para a
ativacéo especifica da quinase como para ainteragdo com a PP2C (Hubbard et al., 2010).

Nos Ultimos anos, grandes esforgos tém sido implementos nos estudos de gendmica para tentar entender o determinismo
genético da tolerancia a estresses ambientais, bidticos e abidticos, especialmente em espécies modelos. O mesmo se
aplica ao caso do cafeeiro em que 0s recentes progressos no sequenciamento do genoma resultou em milhares de
seqliéncias EST (Mondego et al., 2011), para a constru¢do de mapas genéticos (Leroy et al., 2011), melhoria das
técnicas de transformagdo genética (Ribas et al., 2011) e sequenciamento do genoma completo (De Kochko et al.,
2010). Estudo recente com gendtipos contrastantes de C. canephora para a tolerancia ao estresse hidrico revelou que
dentre os genes de resposta analisados houve diferentes perfis de expressdo para os genes PYLs (Marraccini et al.,
2012; Vieira et al., 2013), o que pode evidenciar a existéncia de diferentes mecanismos envolvidos na toleréncia a seca
na via de resposta dependente de ABA no cafeeiro. Neste contexto, 0 objetivo do presente trabalho foi identificar e
caracterizar os genes ortdlogos do sistema tripartite PY R/PY L/RCAR-PP2C-SnRK 2 em Coffea sp.

MATERIAL E METODOS

No intuito de isolar os ortdlogos PY R/PYL/RCAR-PP2C-SnRK2 de Coffea sp., inicialmente, buscas foram feitas em
bancos de dados de sequencias publicas por meio dos nimeros identificadores dos genes (ID), pré-selecionados na
literatura, para a selecdo das sequéncias query das espécies de interesse: A. thaliana, S. lycopersicum, V. vinifera, C.
sinensis e O. sativa. Os seguintes bancos foram consultados. NCBI (http://www.ncbi.nim.nih.gov/), TAIR
(http://www.arabidopsis.org/), AtGDB (http://www.plantgdb.org/AtGDB/), Phytozome (http://www.phytozome.net/),
Sol Genomics Network (http://solgenomics.net/), SIGDB  (http://www.plantgdb.org/SIGDB/), GreenPhyl
(http://www.phytozome.net/), The Grape Genome Database (http://www.genoscope.cns.fr/externe/), Gramene
(http://www.gramene.org/), Plant Genome Database (http://www.plantgdb.org/), Citrus Genome Database
(http://www.citrusgenomedb.org/) e Rice Genome Annotation (http://rice.plantbiol ogy.msu.edu). Busca por BLAST foi
feita no Coffee Genome Database (artigo em preparacao) e no banco ESTs Rubiaceae (e-value < %) do NCBI usando
as sequéncias query previamente identificadas e selecionadas. Para cada familia analisada, as sequéncias identificadas
em café foram traduzidas, e alinhadas as sequéncias proteicas das outras espécies usando o programa de alinhamento
MAFFT (Katoh e Toh, 2008) disponivel na plataforma South Green Bioinformatics Platform (SGBP -
http://southgreen.cirad.fr), na interfface Galaxy (Giardine et al., 2005). Os motivos e residuos aminoacidicos
conservados e caracteristicos das familias estudadas foram destacados por meio do programa GeneDoc
(http://www.nrbsc.org/gfx/genedac/). Os genes que ndo continham os dominios especificos foram retirados das analises.
Em seguida, as sequéncias foram filtradas pelo programa GBlock (Castresana, 2000) para a construcdo da arvore
filogenética por meio do algoritmo PhyML (Guindon et al., 2010). Utilizou-se como referéncia a arvore das espécies
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disponivel no Banco de Taxonomia do NCBI (http://www.nchi.nlm.nih.gov/sitesentrez?db=_taxonomy). Para a
reconciliac@o da arvore génica com a arvore das espécies o algoritmo RAP-Green (Dufayard et al., 2005) foi utilizado.

RESULTADOSE DISCUSSAO

No genoma de C. canephora, 9 genes que codificam proteinas homdlogas as proteinas de Arabidopsis, citros, arroz, uva
e tomate foram encontrados para os receptores de ABA. A fim de avaliar o grau de conservagdo evolutivo dessas
proteinas entre as espécies, bem como verificar os motivos caracteristicos da familia PY R/PYL/RCAR, as sequéncias
aminoacidicas foram alinhadas (Figura 3) e o dominio START foi comparado. Em geral, as sequéncias sdo atamente
conservadas entre as espécies. As regides de “ latch” e “ gate” das proteinas de C. canephora evidenciam os dominios
funcionais. Avaliagdo similar foi realizada com as proteinas PP2Cs e SnRK2 e foi possivel identificar 6 e 9 sequéncias
para as fosfatase PP2Cs e quinases SnRK?2 especificas de ABA em C. canephora. O comprimento das sequéncias
PYLs, PP2Cs, SnRK 2s sdp 173-231, 417-545 e 129-363, respectivamente.

Figura 3: Alinhamento das proteinas PYR/PYL/RCAR. As sequéncias aminoacidicas sdo mostradas apenas na regido dos residuos e dominios
funcionais. As posi¢des dos residuos nas sequéncias estéo marcadas préximas aos motivos. Os comprimentos das sequéncias de aminoécidos estédo
indicados a direita. Os residuos funcionais e dominios conservados estdo marcados em preto ou cinza (Melcher et al.,2009; Sun et al.,2011). Os
residuos que fazem a ligagdo do receptor & molécula de ABA estdo indicados com as setas pretas. Os dominios ‘gate’ e ‘latch’ estdo nomeados.
ARATH: A. thaliana; SOLLC: S lycopersicum; VITVI: V. vinifera; CITSI: C. sinensis; COFCA: C. canephora; ORY SA: O. sativa.

As andlises filogenéticas mostraram que as 9 sequéncias PY R/PYL/RCAR de C. canephora foram distribuidas nas trés
principais subfamilias (Ma et al., 2009). A subfamilia | (Figura 4A) é composta por cinco proteinas de C. canephora
(COFCA 1, 3,5, 6 e 7) e as proteinas de A. thaliana PYL7-10 (At4g01026, At5g53160, At1g01360 e At4g27920). A
subfamilia Il por duas proteina de C. canephora (COFCA 2 e 8) agrupadas com as proteinas AtPYL 4-6 e 11-13
(At2g38310, At5g05440, At2g40330, At5g45860, At5ga5870, At4gl8620). A subfamilia Il apresenta as proteinas
COFCA 4 e 9 assim como as AtPYR1(At4g17870) e AtPYL1-3 (At5g46790, At2g26040, Atlg73000). Essas trés
subfamilias foram também encontradas nas andlises fil ogenéticas realizadas em tomate e Arabidopsis (Sun et al., 2011).
As PP2Cs da via de sinalizacdo de ABA (Figura 4B) incluem as fosfatases insensiveis a ABA 1 (ABI1 e ABI2), as
fosfatases de resposta hiper sensivel a germinagcdo 1 (AHGL1, AHG3) e hiper sensiveis a ABA1 (HAB1 e HAB2). No
primeiro grupo identificou-se a proteina COFCA 10, no segundo as COFCA 11, 12 e 15 e no terceiro as proteinas
COFCA 13 e 14, respectivamente. As proteinas quinases SnRK?2 da via de ABA (Figura 4C) sdo classificadas em trés
subclasses. A subclasse | € formada pelas quinases que nédo séo ativadas por ABA enquanto as subclasses 2 e 3 sdo. A
subclasse 3 inclui as SnRK 2.2, 2.3 e 2.6 as quais sdo consideradas as principais reguladoras da resposta de ABA. Dentre
as SnRK2 da via ABA-dependente foram encontradas 9 proteinas em C. canephora, duas da subclasse | (COFCA 16 e
20), trésnasubclasse |1 (COFCA, 21, 22 e 24) e duas nasubclasse 111 (COFCA 19 e 23).

Os genes COFCA 3, 7 e 8 sa0 0s receptores que apresentam maiores niveis de expressao (moderadamente alta) (Figura
5). Em A. thaliana por sua vez, os transcritos mais expressos sdo 0s AtPYR1 (At4gl17870) e AtPYL1 (At5g46790)
guando diferentes tecidos foram analisados (Gonzalez-Guzman et al., 2012). Curiosamente, tanto os genes PYRL1 e
PYL1 de A. thaliana como os genes COFCA 3 e 7 de C. canephora estdo inseridos na mesma clade (subfamilia lll) de
acordo com as andlises filogenéticas. Este resultado pode evidenciar mecanismo de conservagdo funcional dessas
proteinas ao longo da evolucdo. No presente trabalho, o gene COFCA 7 é o melhor candidato para expressdo em folha
(141.6) eraiz (242.9). O mesmo gene foi analisado por meio de ensaio de gPCR em folhas de gendtipos contrastantes
de C. canephora e foi verificada uma resposta diferencial de expressdo deste gene entre os genctipos sensivel e
tolerante a0 estresse hidrico (Marraccini et al., 2012). O gene COFCA 8 se destaca pela maior expressao em semente
(perisperma, 155.5). COFCA 1, 4 e 6, por sua vez, so os candidatos a menor expressdo e COFCA 5 e 9 mostram niveis
de expressdo moderados nos tecidos analisados.
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Figura 4: Andlise filogenética das proteinas ortélogas do sistema tripartide PYR/PYL/RCAR-PP2C-SnRK2 de resposta a ABA em C.
canephora. A: Receptores PYR/PYL/RCAR e subfamilias | (vermelho), I (verde) e Il (azul). B: Fosfatases PP2Cs do grupo A, inclui as fosfatases
insensiveisa ABA 1 (azul), fosfatases de resposta hiper sensivel agerminagéo 1 (vermelho) e hiper sensiveisa ABA1 (verde). C: Quinases SnRK2 da
via de sinalizacdo de ABA, Subclasse | (vermelho), Subclasse Il (Azul) e Subclasse 111 (roxo). ARATH: A. thaliana; SOLLC: S lycopersicum,
VITVI: V. vinifera; CITSI: C. sinensis; COFCA: C. canephora; ORY SA: O. sativa.

Os genes das fosfatases de C. canephora apresentam valores de expressao relativamente maiores do que a dos genes
receptores e dos genes que codificam as quinases. Esse resultado corrobora com as analises de Marraccini et al. (2012)
onde o gene CcPY L3 apresentou padréo de expressdo menor em C. canephora nas condicdes irrigadas para o gendtipo
tolerante (clone 14) se comparada a expressdo do gene CcPP2C. COFCA 11 € 0 gene mais expresso dentre os genes
PP2Cs analisados neste trabalho. A expressdo apresenta-se moderadamente alta em raiz (261.4), pistilo (214.4) e folha
(227.1). COFCA 10 destaca-se pela expressdo moderadamente alta em raiz (112.3) enquanto nos outros tecidos a
expressdo € moderada. Finalmente, COFCA 15 evidencia expressdo moderadamente alta em endosperma (102.6) e
baixa expressdo nos outros tecidos.

A expressdo dos genes das quinases SnRK2 ndo foi avaliada em estudos anterior de cafeeiro. Dentre os genes da
subclasse 111, a clade de maior resposta a ABA, os genes COFCA 19 e 23 apresentaram padrdes de expressdo
moderados, entretanto apenas para raiz o gene COFCA 19 apresentou expressdo moderadamente alta (219.3). Estudos
anteriores evidenciaram que a expressao dos genes SnRK 2 é induzido e regulado durante o desenvolvimento do fruto de
tomate e uva (Ben-Ari, 2012). A expressdo dos genes ShRK2 em C. canephora apresentaram niveis baixos ou
moderados em tecidos de semente como o perisperma e endosperma. Expressdo moderadamente alta e pontual em raiz
(139) foi identificadaem COFCA 16.
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Figura 5: Expressdo in silico dos genes identificados no sistema tripartite da via de resposta a ABA em C. canephora . Os valores do eixo y sdo
os valores de expressao normalizados (RPKM). Os tecidos analisados est&o identificados nalegenda a direita. Considera-se: expressao baixa valores <
10, expressdo moderada 10-99, expressdo moderadamente alta 100-999.

CONCLUSOES

1- O sistema de recepgéo e transdugéo de sinal de ABA em C. canephora é formado por 24 genes, sendo 9
genes receptores PY R/PY L/RCAR, 6 fosfatases PP2Cs e 9 quinases SnRK2s;

2- Os motivos protéicos identificados e conservados permitem caracterizar os genes do cafeeiro como
membros das familias de receptores (PY R/PY L/RCAR), fosfatases (PP2Cs) ou quinases (SnRK?2) davia
derespostaa ABA.

3- As andlises filogenéticas permitiram classificar os genes dentre as clades, subfamilias e subclasses
caracteristicas das familias génicas estudadas;

4- Os 24 genes do sistema tripartite de resposta a ABA sdo diferencialmente expressos em tecidos como
raizes, folhas, sementes e partes florais segundo as andlises de expressdo in silico.
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