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RESUMO

A cana-de-agucar € a principal matéria-prima para a producdo de agucar e cerca de 80% do
acucar produzido no mundo é proveniente dessa cultura agricola. O escurecimento enzimatico
pos-processamento do caldo de cana causado pela Polifenol Oxidase (PPO) pode prejudicar a
producdo de agucar, exigindo mais etapas de clarificacdo para produzir o agucar branco. A
acao enzimatica da PPO causa a perda de componentes benéficos a salde, como 0s compostos
fenolicos. Esses compostos agregam propriedades nutricionais desejaveis a alguns tipos de
actcar, como o demerara e 0 mascavo. O escurecimento enzimatico pela PPO, pode ser
superado por meio do melhoramento genético, criando novas variedades transgénicas por
meio de técnicas como o RNAI, que controla a transcricdo dos genes PPO. Este estudo
avaliou o perfil metabolico de PPO e a atividade enzimética de quatro variedades de cana-de-
aclcar: RB92579, RB07818, RB951541 e SP791011. Em trés sec¢Ges do colmo (terco
superior, terco médio e terco inferior) foi avaliado o perfil metabdlico de cada variedade, com
a enzima em sua forma ativada e na presenca de um inibidor enzimatico para detectar quais
compostos foram consumidos. A variedade RB92579 apresentou suco com escurecimento
superior a 70% quando comparado as demais variedades, e diferiu das demais variedades
qualitativa e quantitativamente em sua composi¢do, apresentando maior concentracdo de
compostos fendlicos, substratos de PPO. As variedades RB07818, RB951541 e SP791011 nao
apresentaram diferengas significativas em seu perfil metabolico. A atividade enzimatica
variou de acordo com o perfil metabolico e tecido analisado, sendo possivel avaliar em todas
as variedades que o terco superior apresentou maior atividade enziméatica PPO. RB07818,
RB951541 e SP791011 possuem suco mais leve e menor concentracdo de compostos que sdo
substratos do PPO, também o escurecimento ndo estd majoritariamente ligado a acao
enzimatica desta enzima. Uma vez caracterizada a atividade enziméatica de todas as
variedades, foi realizada uma busca no genoma da variedade SP80-3280 por candidatos ao
gene PPO. Vinte e seis candidatos foram detectados, e aquele com maior expressdo foi
selecionado como alvo para controle transcricional baseado na técnica de RNAIi. Duas
variedades foram transformadas: i) SP80-3280 devido ao seu genoma sequenciado e protocolo
de transformacéo bem estabelecido, e ii) RB92579 que apresenta alta atividade de PPO. Vinte
e nove eventos transformados foram obtidos para a variedade SP80-3280, enquanto as plantas
transformadas RB92579 néo se regeneraram satisfatoriamente, apresentando desenvolvimento
lento e estagnado da parte aérea e auséncia de raizes. Este fendmeno pode ser atribuido a
expressao do controle PPO, uma vez que os controles de transformacdo se desenvolveram
morfologicamente como esperado; no entanto, analises adicionais precisam ser realizadas para
verificacdo. Os eventos obtidos para a variedade SP80-3280 mostraram resisténcia ao agente
seletor glufosinato de amoénio e possivel controle pos-transcricional dos genes PPO. Este
estudo possibilitou compreender a acdo da PPO em diferentes variedades de cana-de-agucar,
além de avancar no desenvolvimento de técnicas de biotecnologia vegetal, como o RNAI,
para o controle do escurecimento enzimatico, o que pode reduzir os custos de producao e
preservar a qualidade nutricional do agUcar.

Palavras-Chave: Escurecimento Enzimético. Polifenol Oxidase. Perfil Metabdlico. RNA..
Transformacao Genética.



ABSTRACT

Sugarcane is the main raw material to produce sugar and around 80% of the sugar produced
worldwide comes from this agricultural crop. Post-processing enzymatic browning of
sugarcane juice caused by Polyphenol Oxidase (PPO) can impair sugar production, requiring
more clarification steps to produce white sugar. The PPO enzymatic action causes the loss of
health-beneficial components, such as phenolic compounds. These compounds add desirable
nutritional properties to some types of sugar, such as demerara and brown sugar, since
phenolic compounds are substrates for this enzyme. This industrial problem can be overcome
through genetic improvement, creating new transgenic varieties using techniques like RNA.I,
aiming to control the transcription of PPO genes. This study evaluated the PPO metabolic
profile and enzymatic activity of four sugarcane varieties: RB92579, RB07818, RB951541,
and SP791011. In three sections of the culm (upper third, middle third, and lower third) the
metabolic profile was evaluated with the enzyme in its activated form and in the presence of
an enzyme inhibitor to detect which compounds were consumed. The RB92579 variety
showed juice darkening greater than 70% darker, and also differed from the other varieties
qualitatively and quantitatively in its composition, showing a higher concentration of phenolic
compounds, PPO substrates. RB07818, RB951541, and SP791011 varieties did not show
significant differences in their metabolic profile. Enzymatic activity varied according to the
metabolic profile and analyzed tissue, and it was possible to assess in all varieties that the
upper third had higher PPO enzymatic activity. RB07818, RB951541, and SP791011 have
lighter juice and lower concentration of compounds that are PPO substrates, also the
browning is not majorly connected to the enzymatic action of this enzyme. Once the
enzymatic activity of all varieties was characterized, a search was carried out in the SP80-
3280 variedade genome for PPO gene candidates. Twenty-six candidates were detected, and
the one with the highest expression was selected as a target for transcriptional control based
on RNAI technique. Two varieties were transformed: i) SP80-3280 due to its sequenced
genome and well-established transformation protocol, and ii) RB92579 which shows high
PPO activity. Twenty-nine transformed events were obtained for the SP80-3280 variety,
while the RB92579 transformed plants did not regenerate satisfactorily, showing slow and
stagnant shoot development and root absence. This phenomenon can be attributed to the PPO
control expression since the transformation controls developed as expected morphologically;
however, further analyses need to be carried out for verification. The obtained events for the
SP80-3280 variety showed resistance to the selector agent, glufosinate ammonium, and
possible post-transcriptional control of PPO genes. This study made it possible to understand
factors that influence PPO action in different sugarcane varieties, in addition to advancing the
development of plant biotechnology techniques, such as RNAI, for the control of enzymatic
browning, which can reduce production costs and preserve the nutritional quality of sugar.

Keywords: Browning. Polyphenol oxidase. Metabolic Profile. RNAI. Genetic transformation.
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CAPITULO 1: REFERENCIAL TEORICO
1 INTRODUCAO

A cana-de-agucar (Saccharum spp.) é a principal matéria-prima para a producdo de
acucar, cerca de 80% de todo o agucar produzido mundialmente provém desta cultura
agricola (VERMA et al., 2022). A producdo do agucar branco inclui por uma série de
etapas influenciadas diretamente pelas caracteristicas da matéria-prima (HONIG, 2013).
Entre as etapas de producdo afetadas pela qualidade da matéria-prima podemos
considerar a etapa de clarificacdo, processo pelo qual os compostos que conferem a
coloragdo escura sdo retirados do caldo. A eficacia desse processo influencia
diretamente a qualidade do produto final, na pureza do aclcar branco (Riffer, 1988). O
escurecimento pode ser causado pela acdo enzimatica da polifenol oxidase (PPO) (EC
1.10.3.1) e enzimas correlatas como as peroxidases (POD) (EC 1.11.1.7) (SINGH et al.,
2018). Industrialmente a acdo desta enzima é investigada devidos aos danos pos-
colheita causados em produtos vegetais pelo processamento ou danos aos tecidos, que
geram o escurecimento (SINGH et al., 2018). Em cana-de-acUcar 0 escurecimento
enzimatico pode causar perdas de producdo por reduzir a producdo de cristais de
sacarose, além de onerar o custo da etapa de clarificacdo para producdo de acUcar
branco (MANOHAR et al., 2014; VICKERS et al., 2005)

O escurecimento do caldo de cana-de-agUcar € atribuido em sua maior parte ao
escurecimento enzimatico causado pela acdo das PPOs (BUCHELI et al, 1994; SINGH
et al., 2018; VICKERS et al., 2005). As PPOs sdo enzimas classificadas como
oxidorredutases que possuem em seu centro ativo dois ions de cobre ligados a seis
residuos de histidina (JUKANTI, 2017). Estas enzimas utilizam como substrato
compostos fendlicos em o-quinonas na presenca de oxigénio. As o-quinomas Sao
altamente reativas e por meio de uma reacdo ndo enzimatica se polimerizam com
aminoéacidos formando as melaninas, composto que confere coloracdo escura ao caldo
de cana-de-acucar (BUCHELI et al., 1994; TARANTO et al., 2017). Fisiologicamente a
participacdo das PPOs em vegetais estdo relacionados a respostas a estresse bioticos e
abioticos (JUKANTI, 2017; MAYER, 2006).

As PPOs estdo localizadas em sua forma ativa na membrana dos tilacdides dos
cloroplastos e em outros plastidios (RICHARD-FORGET et al., 1994; VAUGHN,

LAX, VAUGHN, et al., 1988), enquanto os substratos estdo localizados nos vacuolos
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(VAUGHN et al., 1988). Devido a compartimentalizacdo estrutural entre as PPOs, seus
substratos fenolicos e seu aceptor de eletros, o O, em condi¢Ges industriais de
processamento, 0 escurecimento enzimatico s6 ocorre apds o0 rompimento da matriz
celular vegetal, quando a PPO se encontra no mesmo local que seu substrato fendlico,
na presenca de oxigénio (VAMOS-VIGYAZO, 1981; YORUK et al., 2003). A acéo da
PPO em cana-de-acUcar pode variar em funcdo da variedade, do tecido analisado e da
idade da planta (BUCHELI et al., 1996)

As PPOs fazem parte de uma familia génica encontrada na maioria dos vegetais
e embora apresentem variagdes estruturais em funcdo da espécie, possuem elementos
conservados que permitem sua identificacdo (TRAN et al., 2012). Em cana-de-agUcar a
primeira sequéncia de PPO foi identificada através de anticorpos policlonais
(BUCHELLI et al., 1996), devido a complexidade do genoma da cana-de-agUcar a busca
por familias génicas € um procedimento que requer grande acuracia e conhecimento
estrutural do gene alvo (THIRUGNANASAMBANDAM et al., 2018). Com a evolucgéo
das técnicas de sequenciamento, 0 genoma da cana-de-agucar pode ser sequenciado com
maior qualidade, possibilitando o estudo de familias génicas de interesse para este
organismo (SOUZA et al., 2019).

Embora o melhoramento convencional da cana-de-aclcar tenha alcangado
grandes avancos tecnologico, o uso de técnicas de biotecnologia vegetal pode favorecer
0 desenvolvimento da cultura, atendendo a demandas de producdo agrondmicas e
industriais (BABU et al., 2021). Por meio de técnicas como RNAI, o controle pds-
transcricional da PPO pode reduzir significativamente o impacto do escurecimento pos-
processamento do caldo de cana-de-agUcar. Essa técnica foi utilizada com sucesso para
outras culturas comerciais como o da batata (Solanum tubersoum L) e macéd (Malus
domestica) (ARMSTRONG et al., 2013; CHI et al., 2014). Deste modo, o controle do
escurecimento enzimatico causado pela PPO pode ser uma alternativa para o
desenvolvimento da cultura, a fim de atender demandas industriais de producdo de
acucar branco.

Este trabalho teve como objetivo avaliar a agdo da PPOs em variedades de cana-
de-acucar, em diferentes partes do colmo. Analisando qual a dindmica de acdo da PPO
em funcdo da variedade, perfil metabdlico de fendis em diferentes tecidos. A familia
génica da PPO em cana-de-acUcar foi avaliada no genoma da variedade SP80-3280,
além da analise de transcriptoma a fim de desenhar uma estratégia para o controle da

expressdo génica da PPO em cana-de-agUcar por meio da técnica de RNA..
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 A cana-de-agUcar

A cana-de-agUcar foi descrita pela primeira vez por Linnaeus em 1753, em seu
livro Species Plantarum, a descrevendo como pertencente ao género Saccharum, nome
genérico derivado da palavra grega “sakcharon, que significa “agucar” e foi latinizado
por Linnaeus (DILLON et al., 2007).

As espécies do género Saccharum foram envolvidas no desenvolvimento de
variedades modernas de cana-de-agUcar usadas na agroindustria, que séo hibridos
interespecificos que recebem o nome de Saccharum spp. Essas variedades hibridas sdo
provenientes do cruzamento entre as espécies Saccharum officinarum e Saccharum
spontaneum, originarias do sudoeste Asiatico (Dillon et al., 2007). A classificacdo
boténica corrente da cana-de-agUcar esta descrita na Tabela 2.1.

Tabela 2.1 Classificacao botanica da Cana-de-Agucar.

Classificagdo boténica da Cana-de-AcguUcar

Ordem: Poales

Familia: Poaceae

Subfamilia: Panicoideae

Grupo: Andropogoneae

Subgrupo: Saccharinae

Género: Saccharum

Espécies: Saccharum officinarum; Saccharum

spontaneum; Saccharum sinense; Saccharum

barberi; Saccharum robustum.

Fonte: Adaptado de Cheavegatti-Gianotto et al., 2011

As variedades de cana-de-agUcar sdo gramineas com metabolismo fotossintético
C4, semiperenes que formam colmos capazes de armazenar grandes concentragdo de
sacarose (CHEAVEGATTI-GIANOTTO et al., 2011). O sistema radicular é composto
por raizes adventicias e permanentes. O caule ou colmo consiste em nos e entrends, e a
morfologia do caule é varidvel em funcdo do gendtipo. No né ha uma cicatriz foliar,
uma gema axilar e uma faixa circunferencial de primoérdios radiculares axilares. As
folhas sdo alternadas e presas ao caule, com uma folha por entren6 (MOORE, 1987)
(FIGURA 2.1).
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A cana-de-agucar passa por seis estadios fenologicos até a sua maturacdo, fase
em que ha maior acimulo de sacarose e uniformidade na distribuicdo entre o terco
superior, terco médio e terco inferior do colmo. Com o processo de amadurecimento, a
cana-de-acucar passa por alteracbes metabdlicas, e 0 teor de sacarose aumenta,
enguanto os teores de glicose e frutose diminuem (Moore et al., 2013). A cana-de-
aclcar sofre variacbes em sua composicdo quimica em funcdo das condicOes
edafoclimaticas, manejo cultural, variedade utilizada e do estadio de maturacdo
(COUTINHO et al., 2016).

Comercialmente, a cana-de-acUcar é propagada de forma vegetativa e seu ciclo
produtivo pode durar de 12 meses, sendo denominada cana-planta ano, ou 18 meses,
chamada de cana-planta ano e meio (JUNIOR et al., 2011). Ap6s a colheita do primeiro
periodo produtivo, seu ciclo produtivo passa a se chamar cana-soca (CHEAVEGATTI-
GIANOTTO et al.,, 2011) (FIGURA 2.1). A cana-de-agUcar é uma cultura exotica no
Brasil, e obteve sucesso em sua implantacdo devido a fatores favoraveis para o seu
cultivo como: solos férteis, recursos hidricos, temperaturas tropicais e relevo plano
(RODRIGUES et al., 2020).

Figura 2.1 — Fases fenoldgicas da cana-de-agUcar
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2.2 A cana-de-acgucar no Brasil: Aspectos historicos e econdmicos

A cana-de-acucar foi trazida para a nova colonia de Portugal, o Brasil, no século
XVI, e em 1560 consolidou a posicdo de Portugal no mercado mundial como
exportador de agucar proveniente da colbnia. A cultura canavieira pode ser considerada
a primeira grande cultura agricola brasileira, e o aglcar produzido foi a primeira
commodity nacional, que perdura até os dias atuais. O plantio de cana foi a base para o
que se pode chamar de “a primeira grande empresa colonial agricola europeia” e 0
acucar foi o produto bésico da economia agricola (ARRUDA et al., 1973; FURTADO,
2020).

Os engenhos passaram a fazer parte estruturacdo da col6nia brasileira, assim
como a sua participacdo em diferentes arranjos econémicos, territoriais e tecnologicos.
Eram de propriedade dos senhores da terra e a producao de agUcar era individualizada.
Com as acentuadas crises no setor agucareiro e a necessidade de modernizagdo da
producdo, foram criados os engenhos centrais onde havia uma separacédo entre a fase de
producdo agricola e industrial. Esse modelo de producdo trouxe consigo uma
dificuldade do fornecimento estavel de matéria-prima, e logo surgiu o apontamento de
que os engenhos deveriam ter sua prépria producdo de matéria-prima. Ja como
republica, o0 modelo adotado foram os de usinas, que se trata da mesma estrutura dos
antigos engenhos modernizados e ampliados, onde a usina passa a produzir a matéria-
prima e o produto manufaturado. As usinas tinham como produto principal o agucar e
uma pequena porcao para producdo de alcool (MEIRA, 2010). Até que em 1975 foi
criado o Programa Nacional do Alcool (Proalcool). Com o aumento dos precos dos
combustiveis fosseis, 0 programa ganhou forgca, marcando a transicdo das usinas para as
industrias sucroalcooleiras, que se configuravam por ser uma usina agucareira com a
destilaria, e ainda com a possibilidade de producdo de energia elétrica por meio da
gueima do bagaco, constituindo as empresas sucroenergéticas (DARODA et al., 2021).

A cana-de-aglcar continua sendo uma importante cultura para o Brasil. Os
canaviais brasileiros incorporaram diversas tecnologias visando a melhoria de producao,
e as variedades cultivadas comercialmente sdo provenientes do melhoramento vegetal.
Os canaviais passaram a ser cultivados e cortados mecanicamente, sem a queima, e,
apos seu processamento, ndo é matéria prima somente para a producdo de acgucar, mas
também etanol, plasticos biodegradaveis e o bagago € utilizado como insumo para as
caldeiras durante a producdo de eletricidade (DARODA et al., 2021; RODRIGUES et
al., 2020).
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Atualmente, o Brasil é o maior produtor mundial de cana-de-agucar, seguido pela india,
China, Tailandia, Paquistdo e Mexico (FAO, 2020). Segundo a Companhia Nacional de
Abastecimento do Brasil (CONAB) a producdo na safra 2022/2023 esta estimada em
596,1 milhdes de toneladas de cana-de-acucar, em uma area de colheita de 8,2 milhdes
de hectares (FIGURA 2.2).

A Regido Centro-Sul espera uma colheita de 539 milhdes de toneladas, o que
corresponde por 90,4% da producédo nacional, seguido pela Regido Norte e Nordeste
que produzirdo 57 milhdes de toneladas para a safra 2022/2023. A estimativa total da
producdo brasileira em ATR (AcgUcar Total Recuperavel) é de 84,9 milhdes de toneladas
(CONAB, 2022). Quase 50% do ATR produzido pelas usinas na safra 2022/2023 esta
previsto para a producdo de agucar. Essa porcentagem destinada a producdo de agucar
pode gerar um total de 40,282 milhGes de toneladas. Essa estimativa de producdo é
14,9% superior a safra anterior.

Figura 2.2 — Areas de cultivo de cana-de-aguicar mapeadas por imagem de satélite
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O aumento na producdo atual recupera parte do mercado perdido na safra
anterior. O fator que favorece a produgdo de aglcar para esta safra € a melhor
rentabilidade, 0 maior nimero de contratos a serem cumpridos e a melhor qualidade da
matéria-prima para este ano (CONAB, 2022). O Brasil possui atualmente 404 usinas de
acucar, etanol e destilarias e cerca de 70.000 produtores (UDOP 2020; UNICA, 2020).
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2.3 O processo de producdo de acucar

O processo de producdo de agucar é composto das seguintes etapas: 1) colheita
da cana; 2) extracdo e o peneiramento do caldo para a separacdo do bagacilho; 3)
clarificacdo do caldo, para a remocgdo da maioria das substancias que proporcionam a
cor do caldo; 4) evaporacdo da agua do caldo, transformando-o em xarope; 5)
concentracdo do xarope ou cozimento a vacuo, para a formacdo dos cristais de agucar
com mel; 6) cristalizacdo, o crescimento dos cristais a baixa temperatura; 7)
centrifugacdo, para separar os cristais do mel; 8) secagem do agucar, para retirar o
excesso de umidade e 9) ensacamento do agucar (REIN, 2016).

O controle do processo para tratamento e clarificacdo do caldo para producédo de
acucar é realizado por meio de alguns pardmetros como: Brix (teor de solidos sollveis
do caldo), Pol (Porcentagem de massa de sacarose - °S), Pureza (sacarose contida em
100 partes de solidos totais), ARL (aclcares redutores livres), P>Os presente, e
coloracgéo (cor ICUMSA) (REIN, 2016).

2.4 Tipos de acUcar produzidos comercialmente no Brasil

No Brasil sdo fabricados pelas sucroalcooleiras cinco tipos de agucar, sendo trés
com coloracao escura (VHP - Very High Pol, VVP - Very Very High Pol e Demerara), e
dois tipos de acUcar branco, denominados de Cristal e Refinado (Caldas, 2012). Além
do agucar mascavo, produzido industrialmente em menor escala, ou de forma artesanal
na agricultura familiar (JERONIMO, 2018).

Os acucares tipos de acucar VHP e VVP sdo os tipos mais exportados pelo
Brasil, sendo utilizados como matéria-prima para outros processos e destinados para o
refino, devido ao seu alto grau de polarizagdo (porcentagem em massa da sacarose
aparente contida em uma solucdo agucarada), ja que, em seu processo de fabricacdo, o
processamento € minimo, ou seja, é produzido sem passar por processos de clarificacdo
(HONIG, 2013; MERSAD et al., 2003; REIN, 2016).

O acucar tipo demerara ndo passa por um processo de clarificacdo, possui cor
escura, oriunda do melago nio totalmente retirado no processo de fabricagio. E proprio
para 0 consumo humano, rico em nutrientes e de dificil solubilizacdo quando
comparado aos acgucares refinados. Neste tipo de agucar é possivel encontrar diferentes
nutrientes como calcio e ferro (HONIG, 2013; MERSAD et al., 2003; REIN, 2016). O
acucar do tipo demerara tem uma polarizagdo de 96,5°S a 98,5°S.
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A fabricacdo do acgucar cristal e refinado tem o acréscimo de uma etapa de
clarificacao/refino, a sulfitacdo ou de outro sistema clarificacdo do caldo. O agucar
cristal e refinado caracteriza-se por ter uma polarizacdo de entre 99,3°S a 99,9°S
(BOURZUTSCHKY, 2005; CALDAS, 2012).

O acucar mascavo é produzido de forma artesanal assim como a rapadura e
melago e consiste na concentracdo do caldo de cana até a sua cristaliza¢do. E rico em
minerais como calcio, ferro, potassio, zinco, além de vitaminas e aminoécidos e sua
polarizagdo é de cerca de 90°S (ANDRADE et al., 2018; EGGLESTON, 2018).

2.5 Clarificacdo na producao de agucar

O caldo da cana-de-agcucar é a matéria prima para a producdo de acucar,
independentemente do tipo de agucar que se pretende fabricar. O caldo pode ter
composi¢do quimica e cor que variam em funcdo da idade e tipo da variedade de cana-
de-acUcar, logo, o caldo pode ser definido como uma solucao rica em agucares e nao-
actucares (COUTINHO et al., 2016; PATTON et al.,, 1992). As substancias que
interferem na cor do caldo, escurecendo-o, podem ter sua origem da cana-de-agUcar
como também, serem geradas durante os processos de producdo do caldo e do xarope,
na fabricacdo do acuUcar branco. A cana-de-agucar contém substancias como a clorofila,
antocianina e, principalmente, polifenois, que sdo substratos para enzimas que
interferem na cor do caldo (BUCHELI et al., 1994; HONIG, 2013; RIFFER, 1988).

Na industria brasileira a clarificacdo é feita por meio da sulfitagdo, que consiste
no processo de injecdo do gas oriundo da queima controlada do enxofre, o dioxido de
enxofre (SO2), em uma coluna em contracorrente da direcdo do caldo, e devido a
propriedade redutora tem poder descolorante (HONIG, 2013; MERSAD et al., 2003;
REIN, 2016). Essa fase do processo faz com que o pH do caldo se torne acido (3,8-4,3),
prepara-se entdo a caleacdo (adicdo de uma solucdo de cal), para eleva-lo a pH 7,0
(neutro) e entdo € aquecido a 100-105°C e é enviado para o decantador (HONIG, 2013;
REIN, 2016).

Esse processo faz com que o caldo possa ser transformado em aclcar para
consumo direto, ou seja, sem necessidade de passar por mais etapas de refino. O agucar
cristal de consumo direto utilizado no mercado brasileiro e alguns paises da América do
Sul é proveniente deste tipo de clarificacdo e, devido a exigéncias principalmente do
mercado externo, que nao aceita agtcar produzido com o uso do gas de enxofre, ha uma
busca por alternativas (FAVERO et al., 2011).
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Processos como a carbonatacdo (HONIG, 2013), ozonizacdo (CULLEN et al.,
2009), o uso de argilas (SONG et al., 2019) e de polimeros (DOHERTY et al., 2003),
desenvolvidos para esse fim, sdo uma alternativa para uma clarificagdo livre da presenca
de enxofre que pode causar danos a satde humana e causar danos ambientais (FAVERO
etal., 2011).

A coloracdo do caldo vai influenciar diretamente na etapa de clarificagdo, por
consequéncia, na qualidade final do produto. A depender da coloragéo inicial, as etapas
de clarificacdo podem ser redimensionadas de acordo com a necessidade, onerando o
processo (MERSAD et al., 2003). O processo de escurecimento do caldo ocorre no
momento da extracdo do caldo da cana-de-aguUcar, por acdo enzimatica da enzima
Polifenol Oxidase (PPO) e enzimas correlatas (BUCHELI et al., 1994). Além dos
processos fisico-quimicos, que por sua vez podem tornar o processo de producdo mais
oneroso, existem métodos biogquimicos e biotecnoldgicos que podem facilitar o processo

de clarificacdo e reduzir os custos de producdo (GARCIA et al., 2020).

2.6 O escurecimento enzimatico em vegetais

O escurecimento enziméatico em vegetais ocorre quando o tecido vegetal passa
por algum dano, onde ha rompimento da estrutura celular. O dano celular pode ocorrer
devido ao ataque de pragas, por choque fisico ocasionado pela colheita, transporte ou
processamento industrial, tais como: cortes, despolpamento, congelamento e
descongelamento (SINGH et al., 2018).

Em cana-de-acucar o escurecimento ocorre no momento da extracdo do caldo
por moagem ou esmagamento. O escurecimento enzimatico € ocasionado pela acdo de
enzimas como a Polifenol Oxidase (PPO), que provoca a oxidacdo de compostos
fendlicos. Entretanto, o escurecimento enzimatico ocorre ndo pela acdo de uma Unica
enzima, mas sim com a contribuicdo de enzimas adicionais como a Peroxidase (POD)
(BUCHELI et al., 1994; SINGH et al., 2018). Em diversas culturas como cereais
(TARANTO et al.,, 2012), frutas (REINKENSMEIER et al.,, 2016) e hortalicas
(HEIMDAL et al., 1994), a PPO é apontada como uma das principais causas do
escurecimento. Na maioria dos casos, 0 escurecimento enzimatico tem um impacto
negativo na cor, sabor, propriedades nutricionais e vida util dos produtos alimentares
(TARANTO et al., 2017).
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2.7 PPO e POD: funcéo fisioldgica, e sua influéncia na formacdo de compostos
causadores do escurecimento

A PPO (EC 1.10.3.1) e POD (EC 1.11.1.7) desempenham um papel importante
na oxidorredugdo de compostos fenodlicos e provocam a sintese de polimeros de cor
marrom conhecidos por melaninas, e por conseguinte causam escurecimento dos tecidos
vegetais (ESPIN et al., 1998; MOON et al., 2020).

As PPOs classificadas como oxidorredutases possuem dois atomos de cobre
como grupo prostético. A oxidagdo de compostos fendlicos em quinonas e a formagéo
de melaninas ddo origem a uma cor escura nos alimentos (MAYER et al., 1979;
TARANTO et al., 2017). As PPOs sdo capazes de catalisar duas reacGes: primeiro o
substrato fenolico é hidroxilado, proximo a um grupo hidroxila predominante (atividade
monofenol oxidase; EC 1.14.18.1), e segundo, sdo formadas o-quinonas pela oxidacgéo
de difendis (atividade difenol oxidase; EC 1.10.3.2). Em cada uma das reagdes acima
mencionadas, o oxigénio molecular é utilizado como co-substrato (SINGH et al., 2018;
MAYER, 2006) (FIGURA 2.3). As atividades da monofenol oxidase ou difenol oxidase
ocorrem de forma especifica, resultando na classificagdo como tirosinase e catecol
oxidase, respectivamente (DECKER et al., 2006). Fisiologicamente, a a¢do das PPOs
estd relacionada a defesa de patdgenos, resisténcia ao ataque de insetos, sintese de
lignina e resposta a estresses abioticos (JUKANTI, 2017).

Na fisiologia de plantas, as PPOs estdo relacionadas a reacdo de Mehler,
participando da fotorreducdo de O pelo fotossistema | (PSI), e regulacdo de O, dos
niveis de oxigénio nos plastidios (TREBST et al., 1995; VAUGHN et al., 1988;
VAUGHN et al., 1984). A reacdo de Mehler atua como um sumidouro de energia
luminosa ndo utilizada em situacdes de estresse hidrico, quando a assimilacdo de
carbono é reduzida devido ao fechamento estomético (BIEHLER et al., 1996). A
dissipacdo de energia é essencial para que ndo haja formacdo de espécies reativas de
oxigénio, que sdo danosas aos processos fisiologicos das plantas. As plantas com
elevadas concentracdes de PPOs seriam mais tolerantes aos estresses abioticos, uma vez
que as PPOs estdo relacionadas a reacdo de Mehler (JUKANTI, 2017). Independente da
funcdo atribuida a PPO, o seu produto pode dar origem a um polimero/pigmento de
coloracdo escura durante o processamento pos-colheita.

As POD sdo oxirredutases que possuem uma gama de reacdes complexas com
diferentes substratos fenolicos. A reacdo catalisada pela POD tem a capacidade de

subtrair um elétron de um composto fendlico (PhOH) produzindo um radical fenoxil
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(PhO") na presenca de H20,, como aceptor de elétrons (FIGURA 2.4). Os produtos
gerados com radical fenoxil, PhO" podem reagir entre si, o que resulta na formacéo de
produtos como lignina, suberina, hidroquinonas ou quinonas (Bernards et al., 1999;
VELJOVIC JOVANOVIC et al., 2018). A atividade da POD pode levar a formagéo de
pigmentos de coloracdo escura, como acontece quando o substrato da enzima é o
guaiacol, formando o produto tetraguaiacol (DOERGE et al., 1997).

Embora PPO e POD estejam diretamente relacionadas ao escurecimento
enzimatico de vegetais, cada uma pode exercer agdo majoritaria das condigdes para que
a reacdo ocorra. O protagonismo do escurecimento esta na funcdo do tipo de tecido
vegetal, idade, disponibilidade de substrato e co-substratos e concentracdo enzimatica
(BUCHELI et al., 1996; MAYER et al., 1979; VELJOVIC JOVANOVIC et al., 2018).
Para as PPOs, seus substratos sdo determinantes para que a reacdo ocorra (MCLARIN
et al., 2020). Entretanto, ao se tratar de escurecimento enzimatico causado por
processamento, a POD pode ter a sua acao limitada devido a disponibilidade de seu co-
substrato, H.O2 (SINGH et al., 2018).

Figura 2.3 - Mecanismo de formagéo de pigmentacédo escura pela acdo da PPO
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Figura 2.4 - Mecanismo de acao da peroxidase
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2.8 Localizacdo celular da PPO e POD: Como o escurecimento enzimatico pés-
processamento pode ser influenciado pela localizag¢éo celular das enzimas

As PPOs e PODs tém como substratos 0os compostos fenolicos, que se trata de
substancias quimicas formadas por um ou mais anéis aromaticos com um ou mais
grupos hidroxilas, encontradas em frutas e vegetais (DAl et al., 2010; MANOHAR et
al., 2014; SINGH et al., 2017). Esses compostos sdo metabolitos secundarios
produzidos pela via do acido chiquimico utilizando os intermediarios do mecanismo de
carboidratos (SINGH et al., 2017). Os compostos fenolicos usados como substrato
enzimatico da PPO ou POD ficam alocados nos vacuolos (VAUGHN et al., 1988).

As PPOs estdo localizadas em sua forma ativa na membrana dos tilacoides de
cloroplastos e em outros plastidios ndo verdes (RICHARD-FORGET et al., 1994;
VAUGHN et al., 1988). Os genes das PPOs sdo transcritos no nucleo celular e
traduzidos por ribossomos citoplasmaticos, permanecendo em sua forma inativa, e
posteriormente translocadas e integradas na membrana dos tilacoides (YALOVSKY et
al., 1992; YORUK et al., 2003). Devido a compartimentacao das enzimas (tilacoides) e
substratos (vactolo) em diferentes estruturas da célula, ndo é observado escurecimento
em tecidos vegetais saudaveis (VAUGHN et al., 1988). O escurecimento mediado por
PPOs s6 ocorre quando ha rompimento das estruturas celulares e interacdo entre
enzima-substrato. Este rompimento pode ocorrer durante a senescéncia ou lesdo no
tecido, resultando em incremento na cor escura das melaninas (JUKANTI, 2017,
MURATA et al., 1997).

As PODs estdo localizadas na parede celular, apoplasto e vacuolo, e podem ser
soluveis ou ligadas ionicamente ou covalentemente & parede celular (VELJOVIC

JOVANOVIC et al., 2018). S&o glicoproteinas sintetizadas no reticulo endoplasmatico e
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transportadas pelo complexo de Golgi tanto para o espago extracelular quanto para os
vacuolos, sdo as Unicas enzimas sequestrantes de H>O. no espaco extracelular
(VELJOVIC JOVANOVIC et al., 2018; WELINDER et al., 2002). Seus substratos
podem ser compostos fendlicos provenientes do metabolismo secundéario, inddis e
aminas (PASSARDI et al., 2007), que estdo localizados nos mesmos locais onde a
enzima esta presente (CHEYNIER et al., 2013).

As PODs estdo presentes nos mesmos locais que seus substratos. Logo a
concentracdo interna de H20O pode ser o Unico fator limitante para que haja a reagéo de
escurecimento mediado pela POD (SINGH et al., 2018; SUBRAMANIAN et al., 1999).
Em condicGes fisiologicas Otimas, essa concentracdo € mantida baixa (VELJOVIC
JOVANOVIC et al., 2018). Sendo assim, é mais plausivel que a POD esteja ligada a
processos lentos de escurecimento (SUBRAMANIAN et al., 1999), enquanto as PPOs
SO passam a atuar com o rompimento da matriz celular onde o aceptor de elétrons, O,
ndo € um fator limitante por ser abundante na atmosfera. Deste modo, em uma condicao
de processamento, como 0 que ocorre durante a extracdo do caldo de cana-de-agUcar, a
PPO em condigdes favoraveis pode assumir o protagonismo no escurecimento
enzimatico pos-processamento (BUCHELI et al., 1994; MANOHAR et al., 2014).

2.9 PPOs no genoma de cana-de-acucar

As PPOs sdao uma familia génica bem estudada em plantas em que o
escurecimento enzimatico gera impactos econdémicos (JUKANTI, 2017). As PPOs
apresentam uma grande variabilidade em seu nimero e estrutura de genes, 0 que pode
estar ligado a expansdo ou contra¢do da familia génica durante o processo evolutivo
(TRAN et al., 2012). A maioria das PPOs estudadas contém de um a dois introns,
muitas das vezes perto da regido terminal 3° do gene. Considerando a proteina
codificada, ha também uma regido conservada, contendo um centro com dois ions de
cobre ligados a seis residuos de histidina, um peptidio de translocacdo N-terminal e uma
regido C-terminal caracteristica (TRAN et al., 2012).

Em cana-de-actcar, um gene de PPO foi primeiramente identificado com auxilio
de anticorpos policlonais, apresentando uma sequéncia precursora de uma proteina de
67 kDa, e sequéncia madura de 59 kDa. Sua sequéncia de nucleotideos com 2209 pb
codifica para 615 aminoacidos, que apresentou expressao diferencial em diferentes tipos
de tecidos, e homologia suficiente com sequéncias ja identificadas em batata e tomate
para afirmar que é uma PPO (BUCHELI et al., 1996). Posteriormente, a PPO foi
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superexpressa em cana-de-agucar geneticamente modificada (GM) e o fendtipo
observado foi de maior escurecimento do caldo, evidenciando sua participacédo
determinante no escurecimento pés-processamento (VICKERS et al., 2005).

As variedades modernas de cana-de-agucar sdo hibridos interespecificos de duas
variedades polipléides do género Saccharum. Por consequéncia, 0 genoma da cana é
redundante e abriga genes com mudltiplas copias funcionais (VILELA et al., 2017).
Sendo hibridos interespecificos polipléides e aneupldides, possuem tipicamente de 10 a
13 conjuntos (homedlogos) de seus 10 cromossomos basicos (genoma haploide). Os
cromossomos sao compostos por 80-85% de S. officinarum (2n = 80), 10-15% de S.
spontaneum (2n = 40-128) e cerca de 5% por cromossomos recombinados entre esses
dois progenitores (JANNOO et al., 1999; PIPERIDIS et al., 2010).

A complexidade atribuida ao genoma da cana-de-acUcar faz da procura por
genes em seu genoma um trabalho que exige grande acuracia e critérios de investigacao
bem definidos. Entre os diversos fatores que tornam o estudo do genoma de cana-de-
acucar um desafio, entre eles podemos citar a ploidia, os hibridismos e o tamanho do
genoma, que € estimado em mais de 10 GB (AITKEN et al., 2016; SOUZA et al., 2019;
THIRUGNANASAMBANDAM et al., 2018). A auséncia de genomas completamente
sequenciados ou anotados aumentam a dificuldade de andlises e procura por genes.
Genomas de S. officinarum, espécie que compde as variedades modernas de cana-de-
acucar no Brasil, auxiliam na busca por genes, sendo um importante auxiliar na
identificacdo e estudo da evolucdo de genes em variedades hibridas de cana-de-agUcar
(ZHANG et al., 2018).

Em 2019, o genoma da variedade comercial SP80-3280 foi lancado e tem sido
utilizada como modelo para estudos genémicos, genéticos e transgénicos no Brasil
(SOUZA et al., 2019). Mesmo com a complexidade da identificacdo e anotacdo dos
genes de PPO em cana-de-agUcar, o genoma lancado é a principal base para
desenvolvimento de trabalhos que envolvem ferramentas biotecnologia vegetal para

desenvolvimento de novas variedades.

2.10 PPO em cana-de-acucar

O efeito de escurecimento enzimatico pos-processamento no caldo de cana-de-
aclcar ¢ amplamente estudado na industria de alimentos ao longo das décadas
(BUCHELLI et al., 1994; JACKSON et al., 2006; MANOHAR et al., 2014; RIFFER,
1988; VICKERS et al., 2005). Este fator indesejado causa perdas nutricionais,
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organolépticas e aumenta o custo de producdo, pela necessidade de insercdo de
operagdes unitarias para a sua clarificacgdo (MANOHAR et al., 2014; VICKERS et al.,
2005).

O escurecimento é principalmente atribuido & acdo da PPO devido a suas
caracteristicas fisico-quimicas do processo de extracdo do caldo. A ac¢do da PPO no
escurecimento pode variar em funcdo da variedade (MANOHAR et al., 2014), grau de
maturacdo (QUDSIEH et al.,, 2002), tecido analisado (QUDSIEH et al., 2002),
composi¢do quimica (COUTINHO et al., 2016) e concentracdo enzimatica (VICKERS
et al., 2005).

Diversas tecnologias foram desenvolvidas a fim de minimizar os efeitos do
escurecimento enzimatico causado pela PPO no caldo de cana-de-agucar, desde a
aplicacdo de tratamento térmico e quimico associados (MAO et al., 2007), aquecimento
por aplicagdo de campo elétrico (SAXENA et al., 2016). Porém, a aplicacdo destes
tratamentos como a pasteurizacdo causam perdas organolépticas e nutricionais
desejadas (WANG et al., 2020).

Uma alternativa viavel para a contornar o escurecimento enzimético causado
pela PPO em cana-de-agUcar € por meio do melhoramento genético ou utilizando
técnicas de biotecnologia vegetal, como o RNAiI (JUKANTI, 2017), gerando novos
eventos de cana-de-agucar geneticamente modificados ou editados de modo que a
expressdo da PPO seja reduzida. Essa alteragdo tem por objetivo obter um caldo de
cana-de-acUcar com menor escurecimento, a fim de reduzir custos de producdo e

melhorar as caracteristicas nutricionais do acucar branco (GARCIA et al., 2020).

2.11 Impacto econdmico da PPO na producéo de aclcar

O escurecimento enzimético causa pela PPO, é considerada a maior causa de
escurecimento em frutas e vegetais que passam por algum tipo de processamento. As
perdas sensoriais e nutricionais causados pelo escurecimento, reduz sua atratividade
para o consumidor, causando um significante impacto econdémico, tanto para produtores
quanto a inddstria que processa alimentos de origem vegetal (DELICADO et al.,2005;
QUEIROZ et al., 2008).

Em cana-de-aclcar o escurecimento influencia diretamente no qualidade do
produto final, a depender do tipo de acucar produzido. A coloracdo da matéria prima, o
caldo de cana-de-acucar, reflete diretamente no custo de producdo dos principais tipos
de acucar consumidos, e exportados pelo Brasil. Ou seja, o caldo que tem uma maior
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acao enzimatica da PPO, demanda um maior ou intensidade de operagdes unitarias para
realizar o clareamento do caldo para a producdo do acucar branco ou VHP
(MANOHAR et al., 2014; GARCIA et al., 2020)

Em um estudo que avalia quais seriam 0s ganhos econémicos do uso de uma
cultivar geneticamente modifica para fabricacdo de acgucar, que reduza a necessidade da
operacdo unitaria de clareamento, pode-se estimar um ganho de até R$ 103,70 milhdes
no Centro Sul e R$ 16,34 milhdes no Nordeste, caso a tecnologia fosse adotada.
Levando em conta a produgdo nacional, se a tecnologia fosse adotada em 20% da
producdo, o ganho estimado por regido ¢ de R$ 32,35 milhdes e R$ 6,61 milhdes,
respectivamente, podendo chegar a R$ 161,75 milhGes e R$ 33,06 milhdes caso toda a
producdo derivasse desta tecnologia. Logo, uma variedade gerada a partir do
melhoramento genético com a caracteristica de menor escurecimento enzimatico, pode
gerar um menor custo de producdo e maior lucro para a inddstria, além de um menor

impacto ambiental gerado pela etapa de clareamento.

2.12 Programas de melhoramento de cana-de-agucar

Os programas de melhoramento genético sempre foram de grande importancia
para o desenvolvimento da cultura da cana-de-acicar no Brasil, contribuindo
significativamente para 0 aumento do rendimento agroindustrial da cadeia produtiva da
cana-de-acucar (CURSI et al., 2022).

Os principais programas de melhoramento consolidados no cenério nacional sdo
compostos por empresas publicas e privadas. As principais empresas atualmente sdo o
Centro de Tecnologia Canavieira (CTC), a Rede Interuniversitaria Para o0
Desenvolvimento do Setor Sucroenergético (RIDESA) e o Instituto Agrondmico de
Campinas (IAC). Outras iniciativas privadas como a Cooperativa Central dos
Produtores de Acucar e Alcool do Estado de S&o Paulo (COPERSUCAR) que teve suas
atividades encerradas no ano 2000, deixaram um significativo legado que sdo as
variedades SP (Cursi et al., 2022). Essas empresas S0 responsaveis pelas principais
variedades utilizadas na agroindustria canavieira (FIGURA 2.5).

Segundo dados do Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento (MAPA,
2020), em 2020 havia no mercado nacional 214 variedades de cana-de-agUcar
registradas, sendo 38 CTC, 68 RIDESA, 37 COPERSUCAR, 33 IAC e 38 de outras
empresas (CURSI et al., 2022).
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Figura 2.5-Lista das dez principais variedades de cana-de-agucar cultivadas no

Brasil entre 1975 e 2019, com as respectivas proporcdes
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Outras empresas tém surgido com forte impacto sobre o melhoramento dessa
cultura por meio de biotecnologia vegetal, como a Empresa Brasileira de Pesquisa
Agropecuaria (EMBRAPA).

A exemplo de variedades disponiveis no mercado, a variedade RB92579 esta
entre as cinco variedades mais plantadas no Brasil, com uma area total de 364 mil
hectares na safra 2019/2020 (IAC, 2021) e utilizada como base para este estudo. E uma
variedade com excelente produtividade agricola, 6timo perfilhamento, bom fechamento
da entrelinha, étima brotacdo das socarias, com boa longevidade; porte semi-ereto, com
6tima colheitabilidade; boa recuperacdo apds periodos de seca; altamente responsiva a
irrigacdo e muito eficiente no uso da &gua; alta eficiéncia no uso dos principais
nutrientes; 6timo teor de sacarose, maturacdo média com PUI (periodo de utilizacdo
industrial) longo, recomendada para colheita do meio para o final de safra;
florescimento baixo; tolerante em relacdo ao ataque da broca comum, resistente a
ferrugem marrom e escaldadura das folhas e moderadamente resistente ao carvao
(RIDESA, 2010). Entretanto, apresenta coloracdo escura, 0 que torna 0 uso desta
variedade para producéo de aglicar mais oneroso, devido a adi¢do de operagdes unitarias

para a producdo de agucar branco. Esta caracteristica pode ser melhorada para as
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demandas industriais por meio do melhoramento genético (CHEAVEGATTI-
GIANOTTO et al., 2011).

Os programas de melhoramento buscam obter variedades que melhor atendam as
demandas agrondmicas e industriais, sendo que o processo de geracdo de uma nova
variedade pode se estender entre 10 e 15 anos, e durante esse periodo, as caracteristicas
econdmicas desejadas podem se tornar obsoletas (CURSI et al., 2022; YADAV et al.,
2020). A complexidade e tamanho do genoma de cana-de-aclcar € uma grande
limitacdo para o melhoramento genético classico, mesmo com 0 sequenciamento de
genomas e desenvolvimento de novas ferramentas de bioinformética e biotecnologia, a
cultura fica aquém de outras culturas agricolas como soja e milho (SOUZA et al., 2019;
THIRUGNANASAMBANDAM et al., 2018). Com o advento da biotecnologia vegetal
empregada no melhoramento de grandes culturas, problemas pontuais como o
escurecimento enzimatico do caldo de cana-de-agUcar podem ser contornados com

técnicas como o silenciamento génico por RNAI.

2.13 Tecnologia de RNAIi no melhoramento genética de plantas

A descoberta do mecanismo de controle da expressdao génica por RNAs, na
década de 90, se deu devido a perspicacia dos pesquisadores ao interpretar resultados
inesperados, contraditorio ao esperado. Ao superexpressar um gene enddgeno de
petnias relacionado a cor, esperava-se que a pigmentacdo nas flores aumentasse,
entretanto, as flores ficaram brancas ou variegadas. A superexpressdao do gene inibiu
total ou parcialmente a via de biossintese de pigmento. Por outro lado, as progénies das
plantas sem a introducdo do gene eram normais e apresentavam flores com a coloracao
violeta, fenbmeno foi entdo denominado de cossupressdo de genes homologos
(NAPOLLI et al., 1990). Em estudos subsequentes, pode-se constatar que a expressao
nuclear dos genes suprimidos em plantas com fendtipo de superexpressao permanecia
inalterado, e a regulacdo ocorre apenas em nivel pos-transcricional (CARVALHO et al.,
1992; VAN BLOKLAND et al., 1994).

A medida que o interesse pelos mecanismos de regulagio pos-transcricional foi
crescendo, percebeu-se que os RNAs ndo eram apenas mensageiros da informacao entre
o0 DNA e a sintese de proteinas, mas que também participavam da regulacdo da
transcricdo. Com o0 avanco dos estudos sobre esse sistema de regulacdo foi possivel
identificar e caracterizar uma nova classe de RNAs néo codificadores (ncCRNA: non-
coding RNA), os pequenos acidos ribonucleicos ou do inglés, small RNAs — sSRNAs. A
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elucidacdo do mecanismo de acdo dos SRNAs com estudos em um nematoide de vida
livre e organismo modelo, Caenorhabditis elegans, comprovou que o maior efeito de
silenciamento de genes alvo foi obtido apds a injecdo do RNA de fita dupla (dsRNA),
processo chamado de interferéncia mediada por RNA, ou apenas RNA interferente
(RNAI) (FIRE et al., 1998). Experimentos posteriores demonstraram que as moléculas
de dsRNA ativam um complexo mecanismo proteico que seria responsavel por localizar
0 mMRNA alvo com alta homologia da sequéncia, e por clivar esse mRNA apds sua
transcricdo e processamento, mas antes de sua traducdo (MONTGOMERY et al., 1998).

Para que os RNAs de interferéncia atuem como reguladores da transcricdo ha o
funcionamento de uma magquinaria proteica conservada nos eucariotos, foi demonstrado
que as moléculas de dsRNA eram processadas em fragmentos menores de 21 a 23
nucleotideos ao mesmo tempo que o RNA alvo era clivado em intervalos de 21 a 23
nucleotideos. A partir desse experimento foi proposto que os fragmentos de RNA
oriundos do dsRNA serviriam como guias e seriam responsaveis por recrutar o
complexo enziméatico denominado complexo de silenciamento induzido por RNA ou
RNA-induced silencing complex (RISC), para clivar o mRNA alvo, identificando o alvo
pelo pareamento com o guia oriundo da sequéncia processada a partir do dsRNA, essas
pequenas moléculas foram chamadas de smal interfering RNAs (siRNAs) (ZAMORE et
al., 2000). Apos a elucidacdo dos siRNAs, a enzima responsavel por clivar os dsSRNA
foi descrita e denominada DICER, que se trata de uma Ribonuclease tipo Il capaz de
clivar especificamente moléculas de dsSRNA (BERNSTEIN et al., 2001). Esta enzima é
conservada evolutivamente, apresentando homologos em plantas, fungos e animais
superiores (PEREIRA, 2013).

Para que o silenciamento ocorra & necessario a acdo de outro complexo
enziméatico, o complexo RISC que é o efetor do silenciamento. O complexo €
constituido por uma subunidade, a proteina Argonauta (AGO), que é composta
estruturalmente por dois dominios, PAZ e PIWI (HAMMOND et al., 2001). O dominio
PIWI apresenta uma acdo similar a de uma RNase (SONG et al., 2003). Além da enzima
AGO, o complexo RISC é composto por outras proteinas, como a R2D2 (X. LIU et al.,
2006), proteinas citoplasmaticas promotoras como C3PO (component 3 promoter of
RISC) (Y. LIU et al., 2009), proteinas de ligacdo ao RNA e trans ativacdo TRBP
(transactivation response element RNA-binding protein) (NAKANISHI, 2016). Este
complexo liga-se ao siRNA em fita dupla, descarta ou degrada parte da cadeia dupla do
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siRNA e encontra 0 mRNA alvo complementar via paramento de bases, uma vez ligada
a molécula alvo, este é clivado pela enzima AGO, controlando a expressdo do gene alvo
(MING et al., 2007) (FIGURA 2.6).

Esse processo € complexo, e existem diferentes tipos de ncRNAs capazes de
regular a transcricdo génica como: RNAs provenientes de virus (virus-derived short
interfering RNAs — vsiRNASs), pequenos RNAs heterocromaticos (heterochromatic
small interfering RNAs — hc-siRNA), pequenos RNAS naturais antissenso (natural
antisense short interfering RNAs— nat-siRNAs), microRNAs (miRNAs) e PIWI-
interacting RNA (piRNA), hd uma especificidade do complexo proteico de
silenciamento para cada tipo ncRNA, e para cada espécie (CHEN et al.,, 2011;
PEREIRA, 2017; TAN et al., 2020).

As diferentes classes de ncRNAs distinguem-se pela sua origem, pela sua
conservagdo durante a evolucdo e natureza de seus genes alvos. Como exemplo
podemos citar a diferenca entre a0 miRNAs e siRNAs. Os miRNAs estdo presentes no
genoma do eucarioto, sdo transcritos e processados e tem como alvos de RNAI outros
genes endodgenos codificadores de proteinas do mesmo organismo, e atuam
principalmente na regulagdo da expressao de genes frente as condigdes do organismo.
Por outro lado, os siRNAs estdo mais relacionados com o sistema de defesa e ttm como
alvo RNA de virus, elementos genéticos transponiveis ou mRNAS, em pesquisa por
genética reversa ou utilizacdo comercial visando silenciamento génico por transgenia ou
futuramente, por uso tépico de dsRNA e terapia génica (PEREIRA, 2017; TAN et al.,
2020).

A maioria dos siRNAs atuam no controle da expressdo génica, seja pré ou pos-
transcricional, o silenciamento génico por RNAi é uma importante ferramenta da
gendmica funcional, é uma forma de controle pos-transcricional amplamente utilizada
pela biotecnologia vegetal para e desenvolvimento de variedades com caracteristicas
agrondmicas de interesse, com o silenciamento genes alvos. A técnica de RNAI traz ao
melhoramento vegetal a possibilidade de trabalhar em caracteristicas de interesse,
regulando negativamente genes de forma especifica. O que possibilita sua utilizacao
para mudar a arquitetura de plantas, aumentar a tolerancia a estresse bidtico e abidtico,

gerando melhorias de caracteristicas para fins industriais (TAN et al., 2020).
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Figura 1.6 — Esquema da via de controle da expressdo genica mediado por RNAI

dsRNA

SIRNAS s v —

Complexo RISC: 4 I I

AGO, R2D2, TRBP,
C3PO

Formacdo do complexo RISC

l_*\

Fita de RNA ndo utilizada como guia

mRNA complementar

&
|
&

Degradacdo do mRNA

Fonte: Do autor (2022)

A cana-de-agUcar apresenta poliploidismo, uma caracteristica que dificulta
processos de melhoramento genético, entretanto a técnica de RNAI foi utilizada com
sucesso (OSABE et al., 2009). Entre as melhorias com a aplicacdo da técnica pode-se
destacar o silenciamento de genes responsaveis pela biossintese de lignina a fim de
viabilizar a produgdo de biocombustiveis a partir da biomassa (JUNG et al., 2012;
MURUGAN et al., 2021), utilizado para estudos funcionais de genes no metabolismo de

acucar (GLASSORP et al., 2017), desenvolvimento de variedades resistentes a patdgenos
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(HIDAYATI et al., 2021). Todas as demandas apresentadas sdo demandas agronémicas
essenciais para a cultura da cana-de-agucar. Entretanto, empregar a técnica de RNAI
como ferramenta biotecnoldgica para o melhoramento de plantas, em especial
organismos poliploides como a cana-de-agUcar exige conhecimentos avancados em

cultura de tecidos para que se possa obter plantas transformadas.

2.14 Cultura de tecidos vegetais para cana-de-acucar

A cultura de tecidos vegetais é a base para o desenvolvimento de novas
variedades com ferramentas de biotecnologia em programas de melhoramento genético
de cana-de-acucar (MANCHANDA et al., 2018). As abordagens de cultura de tecidos,
como a embriogénese somatica, podem ser empregadas para obter um grande numero
de plantas em espaco e tempo limitados (REINERT et al., 2013). O maior beneficio da
producdo de plantas por esse método é a uniformidade fisiologica e genética, aspectos
primordiais para execucdo e experimentos voltados para o melhoramento com
ferramentas biotecnologicas (KRISHNA et al., 2013).

O desenvolvimento de técnicas/protocolos de cultura de tecidos para cana-de-
acucar sdo pauta de estudos por diversos pesquisadores a mais de quatro décadas
(LARKIN, 1981; NICKELL et al., 1969). Foram desenvolvidas técnicas para
transformacdo de protoplasto por captacdo direta de DNA (CHEN et al., 1987), por
eletroporacdo (Rathus et al., 1992), de calos por biobalistica (RATHUS et al., 1992) e
por Agrobacterium tumefaciens (ARENCIBIA et al., 1998; BASSO et al., 2017; DONG
etal., 2014).

Apesar de diferentes métodos ja serem descritos, a transformacéo genética por
ferramentas biotecnoldgicas ndo € um processo trivial. Cada variedade apresenta
caracteristicas unicas, o que faz com que o protocolo cultura de tecidos seja moldado
para atender as necessidades especificas, para obter plantas completamente regeneradas
a partir de uma unica célula transformada. A transformacdo de Saccharum spp.
mediadas por A. tumefaciens € uma das principais técnicas empregadas (BASSO et al.,
2017), sendo descrita para diferentes variedades, com cada protocolo tendo suas
adaptacdes necessarias (BASSO et al., 2017; DONG et al., 2014; FOUAD et al., 2015).

2.15 Biotecnologia aplicada ao controle do escurecimento enzimatico
Como ja discutido anteriormente, o controle do escurecimento enzimatico

vegetal pode ser oneroso e ter baixa eficacia, de modo que a manipulacdo genética pode
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ser uma alternativa viavel. Diversas culturas ja utilizam de ferramentas biotecnoldgicas

para obter variedades onde o controle de expressao ou transcri¢do via RNAi ou CRISPR

mostram resultados efetivos no controle do escurecimento enzimatico (TABELA 2.2).

Tabela 2.2 - Genes de PPO regulados negativamente com as técnicas de RNAI ou

CRISPR
N.
N. Comum . Abrev. Técnica ID genbank Autor
Cientifico
PGSC0003DM
Solanum
Batata StPPO2 CRISPR (G400018916 (VIEIRA, 2020)
tubersoum L
PGSC0003DM
G400029575
Solanum StuPPO1 .
Batata RNAI PGSC0003DM (CHl etal., 2014)
tubersoum L StuPPO2
G400018916
SmelPPO4 HQ731445.1
] Solanum
Beringela SmelPPO5 CRISPR HQ731446.1 (MAIOLLI et al., 2020)
melongena
SmelPPO6 HQ731447.1
PPO2
L29450.1
Malus GPO3 (ARMSTRONG et al.,
Maca ] RNAI AF380300.1
domestica APO5 2013)
A27661.1
pSR7
Ananas
Abacaxi comosus AcPPO1 RNAI AY149880.1 (KO etal., 2013)
Hordeum HvPPO1 . AB549331
Cevada RNAI (TAKETA etal., 2010)
vulgare HvPPO2 AB549330

* - Sequéncia disponivel apenas na patente.

No setor agroindustrial h4& uma constante busca por reducdo dos impactos

ambientais e dos custos de producéo, por isso os programas de melhoramento de cana-

de-acucar sdo motivados a desenvolver variedades que atendam as atuais exigéncias

como; teor de fibra, brix (quantidade de s6lidos sollveis), POL (porcentagem de massa

de sacarose) e elevada produtividade. Além do seu desempenho agrondmico, as
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variedades de cana devem apresentar caracteristicas que facilitem o seu processamento,
uma vez que os principais produtos de exportacdo sao seus derivados como o alcool e
acucar. Reduzir ou eliminar etapas do processo de produgdo de aglcar, como a
clarificacdo, por reduzir o escurecimento enzimatico, atende a indUstria agucareira ao
reduzir a producdo de residuos quimicos, reduzir custos de producéo, e a entrega de um
produto com melhor qualidade. O desenvolvimento tecnologico da cana-de-agUcar para
atender demandas industriais nos principais setores tem sido uma das prioridades de
instituicdes de pesquisa publicas ou privadas.

A aplicacdo de técnicas de biotecnologia avancada tem se mostrado importante
no desenvolvimento vegetal por encurtar o processo de obtencdo de variedades com
caracteristicas de interesse agroindustrial. Entre as técnicas existentes, 0 RNAI € uma
técnica de regulacdo da expressdo génica bem descrita no que diz respeito a
mecanismos e aplicacdo. As principais carateristicas e beneficios do emprego da técnica
de RNAI sdo: (1) Precisdo no alvo genético almejado, (2) uso direcionado de um
mecanismo natural, (3) transformacdo por via indireta utilizando agrobactéria, (4)
possibilidade de insercdo de resisténcia a herbicida no mesmo cassete de transformacao
para silenciamento de gene alvo, (5) pode ser utilizado para o controle de expressao em
multiplos genes alvo e (6) técnica eficiente para uso em cana-de-agucar (Babu et al.,
2021; Jung et al., 2012; Murugan et al., 2021).

A incorporacdo de ferramentas biotecnoldgicas no melhoramento como o RNAI
visando o controle de expressdo de um ou mais genes contribui na reducdo de tempo
investido para obtencdo de uma nova variedade, ou na investigacdo da funcdo de genes
com potencial econémico. Sendo assim, justifica-se 0 uso da técnica de RNAI para o
controle de expressdo do gene das PPOs em cana-de-acucar, a fim de gerar um
variedade com alta produtividade e baixo impacto do escurecimento enzimético em sua
coloracdo final do caldo extraido na industria.

Tendo em vista o apresentado, este trabalho tem como objetivo estudar o
escurecimento enzimatico em diferentes variedades de cana-de-acucar, e por meio de
ferramentas biotecnoldgicas, silenciar a expressdo da PPO e estudar seus efeitos sobre o

fendtipo da cana-de-agicar com foco no escurecimento do caldo.
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CAPITULO 2: INFLUENCIA DO PERFIL METABOLICO DO CALDO DE
CANA-DE-ACUCAR (Saccharum spp.) NO ESCURECIMENTO ENZIMATICO
EM DIFERENNTES VARIEDADES

Resumo

A cana-de-agucar é uma das principais culturas agricolas para a producédo de acUcar e
para a agricultura moderna as variedades comerciais devem atender a demandas de
producdo agronémicas e industriais. A formacdo de coloracdo no caldo apds seu
processamento € um grande gargalo para a inddstria, pois aumenta o nimero de
operagdes unitarias necessarias para a producdo do aclcar branco. A enzima
responsavel pelo escurecimento enzimatico € a polifenol oxidase (PPO). Essa enzima €
capaz de produzir pigmentos de coloracdo escura a partir da oxidacdo de compostos
fendlicos na presencga de oxigénio. O escurecimento enzimatico pode variar em funcao
da variedade de cana-de-agucar, do tecido e da idade da planta. Neste trabalho foram
analisados o perfil metabdlico e a atividade da PPO no caldo de quatro variedades de
cana-de-acucar, RB92579, RB07818, RB951541 e SP791011, em diferentes partes do
colmo: terco superior (topo), terco inferior (meio) e terco inferior (base). Para avaliar
quais compostos fendlicos sdo consumidos com a acao da PPO foi utilizado um inibidor
enzimatico (&cido ascérbico) e posterior avaliacdo metabdlica, além da avaliacdo do
efeito destes parametros na formacao da cor do caldo. A variedade RB92579 apresentou
maior concentracdo de compostos fendlicos utilizado como substrato pela PPO, as
diferentes partes analisadas desta variedade também apresentaram diferenca no perfil
metabolico, atividade enzimética e coloracdo. A coloracdo desta variedade chegou a ser
70% mais escura que as demais avaliadas. As variedades RB07818, RB951541 e
SP791011 ndo apresentaram diferenca significativa em seu perfil metabolico
independente das partes analisadas. Para todas as variedades o ter¢o superior apresentou
maior atividade da PPO. Entretanto, somente para a variedade RB92579 a PPO foi a
principal responsavel pelo escurecimento enzimatico, este resultado pode ser
relacionado a maior atividade enzimatica e perfil metabdlico, especialmente no terco
superior. Os resultados observados neste trabalho auxiliam na compreensdo do processo
de escurecimento enzimatico do caldo de cana-de-agucar em diferentes variedades, bem
como na dindmica do escurecimento em funcdo do perfil metabdlico e tecidos da planta.
Essas informacgBes podem contribuir para o desenvolvimento de estratégias visando
mitigar os efeitos negativos da atividade PPO em cana-de-agucar.

3 INTRODUCAO

O escurecimento enzimatico durante o processamento e armazenamento de
produtos de origem vegetal € uma das principais causas da perda da qualidade sensorial
e nutricional desses alimentos, o que gera desvalorizacdo desses produtos no mercado
(MOON et al., 2020; SINGH et al., 2018). Em cana-de-agucar (Saccharum spp.), 0
escurecimento enzimatico afeta diretamente a producdo de agulcar branco, pois quanto
mais escuro o caldo, mais oneroso é o processamento para a clarificacdo (BUCHELI et
al, 1994; MERSAD et al., 2003). A polifenol oxidase (PPO), é a principal enzima
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responsavel pela oxidacdo de fenois e polifendis, formando pigmentos marrons e
consequente escurecimento do caldo de cana-de-agucar apds 0 processamento,
entretanto também ha a agdo de enzimas correlatas como as peroxidases (POD) no
processo de escurecimento (BUCHELI et al, 1994; MANOHAR et al., 2014; SINGH et
al., 2018). O escurecimento enzimatico ocorre em diferentes propor¢Bes nas plantas,
dependendo da espécie, variedade, tecido, idade e disponibilidade de substratos e co-
substratos para que a reagdo ocorra (BUCHELI et al., 1996; MAYER et al., 1979;
VELJOVIC JOVANOVIC et al., 2018). Sendo assim, o perfil metabélico da cana-de-
acucar afeta diretamente o incremento de coloragdo do caldo de cana-de-agUcar apds o
processamento.

As PPO (EC 1.10.3.1) sdo enzimas que possuem centro ativo metalico dinuclear
com dois ions de cobre ligados a seis residuos de histidina (GERDEMANN et al.,
2002), sdo amplamente distribuidas por todo o reino vegetal, potencialmente envolvidas
em diversos papeis fisiolégicos como, defesa de patdgenos, resisténcia ao ataque de
insetos, sintese de lignina e resposta aos estresses abidticos (JUKANTI, 2017;
SULLIVAN, 2015). A PPO ¢é uma oxirredutase, capaz de promover oxidacdo de
compostos fenodlicos em o-quinonas, que sdo compostos altamente reativos que dao
origem as melaninas, em alguns casos, apontadas como as principais responsaveis pela
cor escura dos alimentos vegetais processados (MAYER et al., 1979; TARANTO et al.,
2017). As PPOs podem catalisar duas reacOes; primeira, o substrato fendlico é
hidroxilado proximo ao grupo hidroxila predominante (atividade monofenol oxidase); e
segunda, as o-benzoquinonas sdo formadas pela oxidacdo dos difendis (atividade da
difenol oxidase). Em cada uma das reagdes citadas acima o oxigénio molecular é
utilizado como co-substrato (SINGH et al., 2018).

As POD (EC 1.11.1.7) também podem contribuir no escurecimento enzimatico
de vegetais, oxidando monofendis na presenca de peréxido de hidrogénio (H202)
(DUNFORD et al., 1976). PODs sdo enzimas multifuncionais ligadas em uma ampla
gama de processos fisiologicos, como no controle de espécies reativas de oxigénio
(PASSARDI et al., 2007), porém sua atividade € limitada pela presenca de H20-
(SINGH et al., 2018). Esta enzima apresenta uma coparticipagdo no escurecimento pos-
processamento, mas esta relacionada a um escurecimento mais lento, gerando menor
impacto no escurecimento imediatamente ap0s o processamento como 0s PPOs (SINGH
et al., 2018).
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Em cana-de-acUcar, a atividade de ambas das enzimas é dependente do perfil de
compostos fendlicos para que possam ser utilizados como substrato, este perfil
metabolico varia entre as variedades disponiveis no mercado (COUTINHO et al., 2016;
MANOHAR et al., 2014).

As variedades estudadas neste trabalho possuem um gradiente de cor que vai de
uma cor marrom escura a uma cor mais clara, sendo respectivamente: RB92579,
RB07818, RB951541 e SP791011. Para a producdo de agucar branco, a presenca de
pigmentos escuros como as melaninas é indesejada pela industria agucareira, pois
evitam a formacdo de cristais de sacarose, resultando em menores rendimentos de
acucar, qualidade inferior e maiores custos de refinamento (BUCHELI et al., 1994;
JIMENEZ et al., 1981; RIFFER, 1988). Os acgucares escuros, Como 0 agtcar mascavo e
demerara, ndo passam por processo de clarificagdo ou passam por um processo mais
brando. Possuem caracteristicas que os classificam como alimentos nutracéuticos
devido a sua composicdo rica em vitaminas, minerais, aminoacidos e fenois, sendo os
dois ultimos consumidos por acdo da PPO, fazendo com que este produto perca parte de
suas caracteristicas de interesse comercial (DA et al., 2021; MCLARIN et al., 2020).

Em varias espécies, como batatas (Solanum tuberosum) (Bgjer Rasmussen et al.,
2021), uva (Vitis vinifera ssp.) (Rapeanu et al., 2006), maca (Malus domestica) (Ni
Eidhin et al., 2006) e também em cana-de-acucar (Saccharum spp.) (BUCHELI et al.,
1994), PPOs foram identificadas como a principal causa do escurecimento enzimatico
pos-processamentos em produtos destas culturas. Em muitos estudos, as PPOs sdo
estudadas para se desenvolverem mecanismos de controle de pos-processamento por
meios fisico-quimicos (MARTINEZ et al., 1995; QUEIROZ et al., 2008; YAGUANG,
2007), ou para utilizar ferramentas biotecnoldgicas, como edicdo de genes e RNA
interferente  (RNAI) (ARMSTRONG et al., 2013; MAIOLI et al., 2020). O
conhecimento do comportamento de PPO e POD em cana-de-acUcar nas variedades
estudadas neste trabalho fornece um panorama de seus mecanismos enzimaticos e perfil
metabdlico para o desenvolvimento de novas variedades baseadas em biotecnologia
vegetal, a fim de contornar os danos e custos a agroindustria pelo escurecimento

enzimatico interposto pelo PPO.



50

4 MATERIAL E METODOS

4.1 Coleta e Preparacdo de Material Vegetal

Foram utilizadas quatro variedades de cana-de-agucar (Saccharum spp.)
RB92579, RB07818, SP791011 e RB951541, cultivadas na base de pesquisa do
Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-Acucar, na Universidade Federal de
Alagoas em Rio Largo, Alagoas, Brasil. O material vegetal foi propagado a partir de
mudas clonais, cultivadas em condi¢fes de campo e coletadas em estadio de maturacao
fisioldgica (armazenamento maximo de sacarose) (MOORE et al., 2013). As amostras
foram compostas por quatro réplicas biologicas, cada réplica bioldgica foi composta por
trés plantas. As amostras de cana-de-agucar tiveram seu tamanho total dividido em trés
tercos: topo (terco superior), meio (terco médio) e base (terco inferior) e imediatamente
congeladas em nitrogénio liquido -196°C, transportadas em gelo seco -60°C e

armazenadas em ultrafreezer a -80°C, até 0 momento da extracdo do caldo.

4.2 Extracao de caldo de cana para anélises bioquimicas e metabolémicas

O caldo de cada amostra e suas respectivas secdes foram extraidos
separadamente em moinho elétrico. O caldo de cada porc¢éo foi coletado em um tubo de
centrifuga com tampa e dividido em duas amostras de 20 ml cada, onde uma foi tratada
com 20 mM de &cido ascorbico para evitar a oxidacdo do caldo. As amostras foram
imediatamente congeladas em nitrogénio liquido e armazenadas em ultrafreezer a -
80°C.

4.3 Coloracéo ICUMSA

O indice de cor para amostras com acdo enzimatica nao inibidas e inibidas foi
determinado pelo Método ICUMSA GS2/3-9 (2005) (SINGH et al., 2013). Apoés
diluicdo do caldo para obter um valor aproximado de SST (solidos soluveis totais)
equivalente a 1,25 °Brix, as amostras foram filtradas em filtro PTFE de 0,45 pm
(Millipore) e o pH foi ajustado para 7,0 com HCI ou NaOH. Em seguida, a absorbancia
em 420 nm foi realizada em espectrofotdmetro. O indice de cor foi determinado pela
Equacéo 4.1.

Onde: abs: Absorbancia da amostra lida em 420 nm; |: Caminho optico (cm);
Brix: Solidos sollveis totais da amostra diluida de caldo de cana; Brix0: Leitura de
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solidos soltveis na amostra original; BrixC: Leitura de solidos sollveis na amostra

diluida com pH ajustado para 7,0 + 0,05.

abs. 1000
Cor Icumsa (420 nm) = —Brix
rix
P-7100 - (4.1)
14+ (B 0 200 + BrixC ) (BrixC)
p= "X T5400 "\ Brixo

4.4 Efeito do pH, Concentracao do substrato e Temperatura

O pH ideal foi determinado utilizando tampé&o fosfato, variando o pH de 5.5 —
8.0. Foi entdo determinado o pH 6timo para PPO e fixado o mesmo valor para utilizado
para POD.

A influéncia da concentracdo de substrato nas velocidades de reacdo foi
determinada com catecol, como substrato. Os caldos de cana foram incubados com
concentracéo de catecol variando de 15 a 200 mM.

Para determinar o efeito da temperatura na PPO, aliquotas de caldo de cana
foram pré-incubadas separadamente a 30 — 70°C e a atividade residual foi medida em
intervalos de 15, 30 ou 60 min adaptado de (BUCHELLI et al., 1994).

4.5 Ensaio de atividade da PPO

A atividade relativa da PPO utilizou catecol como substrato. O ensaio foi
conduzido em microplaca de 96 pocos, cada ensaio era composto por, 20 pl de caldo de
cana-de-acucar em um volume total de reacdo de 200 ul com concentracdo inicial do
substrato catecol 100 mM em tampéo fosfato 50 mM (pH 6,5). A atividade enzimatica
foi determinada medindo o aumento da absorbancia a 420 nm por 5 minutos com um
espectrofotdmetro (SpectraMax M2, Molecular Devices) com temperatura controlada a
30°C. Como controle, o catecol foi substituido por tampédo de reacdo. A atividade
enzimatica foi calculada a partir da por¢do linear da curva. Uma unidade de atividade de
PPO foi definida como 1 uM de substrato oxidado, ou 1 uM de o-quinona formada, por
minuto, usando um coeficiente de extingdo de 1110 M.cm™? (BUCHELI et al., 1994;
CHEEMA et al., 2015). Os resultados sdo a média de quatro ensaios.
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4.6 Ensaio de atividade da POD

A atividade relativa da POD foi avaliada empregando guaiacol e perdxido de
hidrogénio como substratos. O ensaio foi conduzido em microplaca de 96 pocos, cada
ensaio era composto por, 20 pl de caldo de cana-de-agucar em um volume total de
reacdo de 210 ul, com 0,35% de guaiacol e 0,2% de peroxido de oxigénio (H202) na
presenca de tampédo fosfato 50 mM (pH 6,5). A atividade enzimatica foi determinada
medindo o0 aumento da absorbancia a 470 nm por 5 minutos com um espectrofotémetro
(SpectraMax M2, Molecular Devices) com temperatura controlada a 30°C. Como
controle o perdxido de hidrogénio foi substituido por tampé&o. A atividade da enzima foi
determinada medindo a velocidade inicial da curva cinética. Uma unidade de POD foi
definida como a quantidade de enzima necessaria para produzir 1 umol de tetraguaiacol
a partir de guaiacol, por minuto, em condi¢des padrdo considerando o uso de um
coeficiente de extingdo de 26.600 M*.cm™ (BUCHELI et al., 1994). Os resultados sio a

média de quatro ensaios.

4.7 Inibicéo seletiva na atividade da PPO e POD

Para determinar o impacto da atividade de cada enzima na coloragdo do caldo de
cana-de-acucar, foram utilizados inibidores especificos da atividade da PPO e POD,
foram realizados ensaios em condi¢cfes de velocidade inicial com as concentracdes de
1,25 e 2,5 mM dos inibidores acido salicilhidroxinamico (SHAM), &cido ascorbico,

acido kojico e L-cisteina.

4.8 Efeito do acido ascorbico na atividade da PPO e POD

Para definir o quanto de acido ascérbico é necessario para inibir completamente
a atividade da PPO, foram realizados ensaios, em condicdes de velocidade inicial e
catecol como substrato, na presenca de diferentes concentracdes desse inibidor,
variando de 0 a 20 mM no caldo de cana. Quando esta concentracdo foi definida, a
atividade POD foi determinada na mesma condi¢éo. O valor de IC50 foi definido como

a concentracao de inibidor que deu 50% de inibicdo da atividade méaxima.

4.9 Anélise do efeito do PPO e POD no escurecimento

As atividades de PPO e POD e a cor ICUMSA foram examinadas usando 4
réplicas biologicas na auséncia e presenca de 20 mM SHAM, &cido ascoérbico e L-
cisteina, separadamente. Para estabelecer a influéncia de PPO e POD no escurecimento
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do caldo de cana-de-aglcar, foi considerada a correlacdo simples de Pearson entre
atividade de PPO e indice de cor, ou atividade de POD e indice de cor. O efeito de POD
e PPO no escurecimento do caldo de cana-de-agUcar foi determinado por anélise de
regressdo multipla a 5% de nivel de significancia. O coeficiente de correlacdo e os
valores de p foram calculados entre o indice de cor atribuido a acdo enzimatica e as
possiveis atividades enzimaticas envolvidas no desenvolvimento do escurecimento:
PPO e POD. Os coeficientes de correlacdo de Pearson e a andlise de regressdo multipla
foram calculados tratando os dados bioldgicos de cada réplica como observacdes
separadas.

O indice de cor atribuido a acdo enzimatica foi determinado com base nos caldos
de cor quando PPO e POD foram completamente inibidos (na presenca de 20 mM de
acido ascorbico) que é a cor observada para cada condicdo subtraida da cor quando 20
mM de &cido ascorbico € adicionado.

Atividades residuais calculadas considerando: Atividade Residual (%) =
(AilA0).100, onde Ao ¢ a atividade da enzima sem inibidor e A; é a atividade da enzima
com inibidor. Testes de controle para inibidores mais substrato mais tampao também
foram realizados em condi¢Ges de ensaio. A analise de varidncia e as andlises de

correlacdo e regressao foram realizadas com o software Statistica™ (Statsoft™, EUA).

4.10 Extracéo de compostos fenolicos de amostras de caldo de cana

As amostras de caldo de cana obtidas dos tercos superior (Topo), mediano
(Meio) e inferior (Base) dos colmos das variedades de cana-de-aclcar RB92579 (579),
RB07818 (818), SP791011 (1011), RB951541 (1541) (com e sem adi¢do de 20 mM de
solucdo de &cido ascérbico) foram submetidos a um procedimento de extracdo de
compostos fenolicos por particao liquida utilizando acetato de etila (grau HPLC).

Primeiramente, as amostras de caldo de cana congeladas, foram estabilizadas em
temperatura de 25°C em banho-maria. Aliquotas de 4 ml foram transferidas de cada
amostra em triplicata para frascos conicos de 15 ml, em seguida as amostras foram
acidificadas pela adicdo de 4 pl de HCI concentrado e agitado em vortex por 30
segundos. Em seguida, 5 pl de uma solucdo de 1,0 mg/ml de crisina em etanol foi
adicionado a cada amostra como padréo interno para quantificacdo relativa.

A extracdo dos compostos fendlicos das amostras foi realizada por particdo com
4 ml de acetato de etila (grau HPLC), vortex por 30 segundos e submetido a
centrifugacdo a 5000 x g por 5 min. Apoés centrifugacéo, a camada orgénica foi coletada
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e transferida para frascos conicos de 15 ml. O procedimento de extracdo foi repetido
mais duas vezes, juntando a camada organica coletada com a da primeira extracdo. Os
extratos de acetato de etila foram secos em vacuo centrifugo antes da anélise do perfil
metabdlico por LC-DAD-HRMS e LC-DAD-MS/MS.

4.11 Preparacdo de extratos de caldo de cana para analise por LC-DAD-HRMS e
LC DAD-MS/MS

Para a preparacdo das amostras para as analises LC-DAD-HRMS e LC-DAD-
MS/MS, os extratos obtidos da se¢do acima foram dissolvidos em 1,0 ml de uma
mistura de agua (Milli-Q)/acetonitrila (grau LC-MS) (1:1, v/v) e, em seguida, filtrada
através de um filtro de seringa (0,22 um) em frascos de vidro de 1,5 ml (certificado LC-
MS). Um branco de solvente de dgua (Milli-Q)/acetonitrila (1:1), também foi preparado
para subtrair quaisquer sinais de interferéncia de solvente na etapa de processamento de
dados. Uma amostra de referéncia contendo uma mistura de extratos de caldo de cana-
de-acUcar dos tercos superior, médio e base foi usada para alinhar os cromatogramas

durante o processamento dos dados.

4.12 Anélise dos extratos por LC-DAD-HRMS e LC-DAD-MS/MS

Para a andlise dos extratos foi utilizado um cromatografo Shimadzu® Nexera
X2® LC-30AD, equipado com um detector de diodos UV/Vis (DAD) acoplado a um
espectrémetro de massas com analisador gTOF de alta resolucdo modelo Bruker® Maxis
4G,

A andlise cromatografica dos extratos foi realizada em coluna cromatogréafica
modelo Macherey-Nagel® EC 125/4 Nucleosil® 100-5 C18, com 4,0 mm (didmetro
interno) x 125 mm (comprimento) x 5,0 um (tamanho da particula), em conjunto com
um modelo pré-coluna Macherey-Nagel® CC 8/4 Nucleosil® 100-5 C18, 4,0 mm
(didmetro interno) x 8 mm (comprimento) x 5,0 um (tamanho da particula), colocado
em estufa mantida a 40°C e usando H20 com 0,1% de acido formico como solvente “A”
e acetonitrila com 0,1% de acido formico como solvente “B”. Um sistema de elui¢ao de
gradiente foi usado, incluindo as etapas de limpeza e reestabilizagdo da coluna, como
segue: 0 min (15% B), 2 min (15% B), 19 min (98% B), 23 min (98% B), 23,1 min
(15% B), 27 min (15% B). A vazao utilizada neste método foi de 0,6 ml/min e o volume
de injecao das amostras utilizadas foi de 4 ul, sendo as amostras mantidas na entrada

automatica a 10°C.
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A andlise de espectrometria de massa de alta resolucdo (HRMS) foi realizada
usando uma fonte de ionizagédo por eletrospray (ESI), varredura para obter dados nos
modos de ionizagdo positivo e negativo, usando as seguintes condicGes: tensdo capilar -
3,8 kV, pressdo do nebulizador - 5,0 Bar, fluxo de gas de secagem — 9,0 I/min,
temperatura do cone — 220°C, faixa de massa — 80 a 1000 m/z, taxa de coleta de
espectros — 2,00 Hz. A analise por espectrometria de massa em tandem (MS/MS) foi
realizada nas mesmas condicGes descritas para a analise HRMS, com os espectros de
fragmentacdo dos metabdlitos presentes nos extratos sendo obtidos no modo Auto
MS/MS.

4.13 Processamento de dados e analise multivariada

Os dados obtidos apds a analise dos extratos por LC-DAD-HRMS foram pré-
tratados e pré-processados para analise multivariada. Os dados MS foram adquiridos no
modo de comutacdo. Os dados obtidos foram separados entre 0 modo de ionizacao
positivo e negativo e convertidos para o formato mzML com o software MSConvert do
pacote ProteoWizard 3.0.6002 (Proteowizard Software Foundation). Os dados
classificados foram processados pelo MZmine 2.32 (projeto MZmine 2) para deteccdo
de pico, filtragem de pico, construcdo de cromatogramas, deconvolucdo de
cromatogramas, agrupamento de picos isotdpicos, alinhamento de cromatogramas,
preenchimento de lacunas e busca de adutos e identificacdo de picos usando um banco
de dados de compostos online (KEGG Compound Database). Os seguintes parametros
MZmine foram utilizados para o processamento dos dados: nivel de ruido em 5 x 102
(modo negativo) e 1 x 103 (modo positivo); funcdo gaussiana para a forma do pico;
altura minima do pico em 1 x 103 (modo negativo) e 5 x 103 (modo positivo); e
tolerancia m/z a 0,003 m/z ou 10,0 ppm.

Os dados processados no software mzMine 2.32 foram exportados como tabelas
contendo as areas de pico, tempo de retencdo e massa exata para cada extrato analisado.
Essas tabelas foram utilizadas para a analise estatistica multivariada dos dados.

Os dados pré-tratados, apresentados como area de pico dos metabodlitos
detectados nos extratos de caldo de cana, foram submetidos a um tratamento no
software MS Excel®. Primeiro, o branco foi subtraido manualmente e, em seguida, as
areas dos picos dos metabdlitos detectados foram divididas pela area dos picos do IS
(crisina) para cada extrato. Posteriormente, foi calculado o valor médio da area do pico
para as réplicas de cada amostra e, por fim, os dados obtidos foram centrados na media
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e escalonados pelo método de Pareto (EQUACAO 4.2). Essa etapa foi realizada para
dimensionar os dados a fim de realizar uma comparacdo confidvel pela andlise

multivariada.

g, = <x” _ x) 4.2)

Os dados do perfil metabolico das amostras de caldo de cana (amostras com e
sem adicdo de acido ascorbico), apds a etapa de tratamento, foram submetidos aos
seguintes métodos ndo supervisionados de analise multivariada: Andlise de
Componentes Principais (PCA — Analise de Componentes Principais) e Agrupamento
Hierarquico Andlise (HCA — Hierarchical Cluster Analysis) pelo método de Ward 33.

Para realizar essas andlises foi utilizado o PAST verséo 4.0.
5 RESULTADOS

5.1 Coloracéo do Caldo

A atividade das enzimas PPO e POD em cana-de-acucar, pode diferir em funcéo
da variedade, idade, tecido e idade do tecido (Bucheli et al., 1996). Esses parametros
vao influenciar diretamente no escurecimento enziméatico pds-processamento da cana-
de-aclcar. A variedade RB92579 possui caldo escuro, enquanto as variedades
RB07818, RB951541 possuem coloracdo intermediaria/clara, enquanto SP791011 é
considerada como coloracao clara.

Para determinar qual a contribuicdo dessas enzimas na coloragdo atribuida a
atividade enzimatica, primeiro foi necessario inibir a acdo de ambas com a presenca do
inibidor acido ascérbico. A atividade da PPO foi monitorada na presenca de diferentes
concentracOes de &cido ascorbico e foi completamente inibida com 15 mM para o caldo
de cana das variedades RB07818, RB951541 e SP791011. A PPO da variedade
RB92579 foi completamente inibida na presenca de &cido ascorbico 20 mM, esses
dados estdo descritos no apéndice (TABELAS A9-A12). O IC50 era de 10,68; 7,23;
7,73 e 7,46 respectivamente para as variedades RB07818, RB951541 e SP791011.
Quando esta concentracdo foi definida, a atividade POD foi determinada na mesma
condi¢do (HITHAMANI et al., 2018; KAAVYA et al., 2019). Com a inibicdo da agédo
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das enzimas PPO e POD por meio da adi¢do de acido ascorbico ha uma clara diferenca
na coloracdo entre as amostras (FIGURA 5.1).

A variedade RB92579 apresentou coloragcdo mais escura entre as variedades para
todas as amostras sem adi¢do de &cido ascorbico, sendo a amostra topo (T) a com maior
escurecimento. Em todas as variedades, a amostra topo apresenta 0 maior
escurecimento, e ha uma sutil diferenca entre as amostras media (M) e base (B), exceto
para a variedade RB951541 que ao analisar e interse¢cdo dos intervalos de confianca as
amostras apresentam uma coloragéo semelhante.

Figura 5.1 - Grafico matricial (heatmap) a partir dos dados da coloragdo ICUMSA
obtidos no caldo das variedades de cana-de-acicar com e sem adicao de

cido ascérbico.

T M B TA MA BA
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34045
1541
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Legenda: T - Amostra do topo sem adicdo de &cido ascdrbico; TA - Amostra do topo com
adicdo de é&cido ascorbico; M - Amostra do terco mediano (meio) sem adicdo de &cido
ascérbico; MA - Amostra do meio do caule com adicdo de &cido ascérbico; B - Amostra da base
do caule sem adi¢do de &cido ascorbico; BA - Amostra da base do caule com adigdo de &cido
ascérbico; 579 — Variedade RB92579; 818 — Variedade RB07818; 1011 — Variedade SP791011;
1541 — Variedade RB951541.

Fonte: Do autor (2022)

O mesmo padrdo é observado entre as amostras com o inibidor enzimatico,
porém com menores valores de coloracdo ICUMSA. Comparando as duas condicdes
experimentais, uma em que ha a adi¢do de acido ascorbico no caldo, e a outra onde ndo
ha a adicdo de &cido ascorbico. E possivel observar a contribuicdo da acdo enzimatica
no escurecimento, entre as amostras com agdo enzimaética inibida, e em funcdo das
regifes do colmo analisadas, e entre as variedades o que possivelmente esta atribuido a

sua composic¢do quimica (FIGURA 5.2).
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Figura 5.2 — Grafico de Barras Grafico para dados da coloracdo ICUMSA obtidos no
caldo das variedades de cana-de-aclcar com e sem adicdo de &cido

ascorbico.
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Legenda: T - Amostra do topo sem adicdo de &cido ascdrbico; TA - Amostra do topo com
adicdo de é&cido ascorbico; M - Amostra do terco mediano (meio) sem adicdo de &cido
ascérbico; MA - Amostra do meio do caule com adicdo de acido ascorbico; B - Amostra da base
do caule sem adi¢do de &cido ascorbico; BA - Amostra da base do caule com adi¢do de &cido
ascérbico; 579 — Variedade RB92579; 818 — Variedade RB07818; 1011 — Variedade SP791011;
1541 — Variedade RB951541. As barras representam intervalo de confianga de 95%.

Fonte: Do autor (2022)

5.2 Perfil metabdlico de amostras de caldo de cana por LC-DAD-HRMS e LC-
DAD-MS/MS

Analises e processamento de dados de 72 extratos de caldo de cana por LC-
DAD-HRMS registraram 314 e 1536 picos nos modos negativo e positivo,
respectivamente. Os resultados de modo negativo foram utilizados como base para
analise do perfil metabdlico do caldo de diferentes variedades de cana-de-aclcar. A
analise dos dados do modo positivo indica um alto nivel de fragmentacdo do metabolito
na fonte, produzindo o numero muito alto de picos registrados ap6s 0 processamento

dos dados.
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O dendrograma obtido apo6s a analise de HCA e a pontuacdo do grafico de
dispersdo obtida pela analise de PCA, para os dados dos extratos de caldo das amostras

de cana-de-aguUcar, estdo representados nas Figuras 5.3 e 5.4, respectivamente.

Figura 5.3 - Dendrograma de analise de HCA para dados obtidos de extratos de caldo de

cana
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Legenda: T — Amostra do topo do caule sem adicdo de acido ascorbico; TA — Amostra do topo
do caule com adicdo de acido ascorbico; M — Amostra do meio do caule sem adi¢do de acido
ascorbico; MA — Amostra do meio do caule com adigdo de acido ascdrbico; B — Amostra da
base do caule sem adicdo de &cido ascorbico; BA — Amostra da base do caule com adicdo de
acido ascoérbico; 579 — Variedade RB92579; 818 — Variedade RB07818; 1011 — Variedade
SP791011; 1541 — Variedade RB951541.

Fonte: Do autor (2022)

A partir dos dados processados da andlise LC-DAD-HRMS foi criado um
grafico matricial (heatmap) utilizado para realizar a andlise multivariada, a fim de
facilitar a visualizacdo das variaveis discriminantes (metabdlitos) para as amostras de
caldo de cana das quatro variedades analisadas. O grafico de plotagem de matriz é

mostrado na Figura 2.5.
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Figura 5.4 - Score scatter plot obtido a partir da analise de PCA realizada com dados

obtidos de extratos de caldo de cana.

Legenda: T — Amostra do topo do caule sem adicdo de acido ascorbico; TA — Amostra do topo
do caule com adicdo de acido ascorbico; M — Amostra do meio do caule sem adi¢do de acido
ascorbico; MA — Amostra do meio do caule com adigdo de acido ascérbico; B — Amostra da
base do caule sem adicdo de &cido ascorbico; BA — Amostra da base do caule com adi¢do de
acido ascoérbico; 579 — Variedade RB92579; 818 — Variedade RB07818; 1011 — Variedade
SP791011; 1541 — Variedade RB951541.

Fonte: Do autor (2022)

Os resultados obtidos a partir da andlise multivariada dos dados do perfil
metabdlico das amostras de caldo de cana (para as quatro variedades analisadas),
obtidos por LC-DAD-HRMS, indicam a existéncia de uma diferenca significativa no
perfil metabolico das amostras da variedade RB92579, em especial, do caldo de cana
obtido da parte superior do caule, em comparacdo com as demais variedades analisadas.
H& também uma diferenca significativa no perfil metabdlico entre os extratos de caldo
de cana do topo do caule com e sem adicdo de &cido ascdrbico para as amostras da

variedade RB92579, o que indica que esta parte do caule da cana € mais rica em
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metabdlitos utilizados como substratos pelas enzimas polifenol oxidase, uma vez que o

acido ascorbico inibe a oxidacéo catalisada por essas enzimas.

Figura 5.5-Grafico de matriz (Heatmap) dos dados obtidos dos extratos de caldo de
cana-de-agucar, cores mais quentes (vermelho e amarelo) indicam maior

abundancia de metabolitos na amostra e cores mais frias (azul claro e

escuro) indicam menor abundancia de metabdlitos.

Legenda: T — Amostra do topo do caule sem adicdo de acido ascérbico; TA — Amostra do topo

do caule com adicdo de &cido ascorbico; M — Amostra do meio do caule sem adi¢do de acido

ascorbico; MA — Amostra do meio do caule com adicdo de acido ascérbico; B — Amostra da

base do caule sem adicdo de acido ascérbico; BA — Amostra da base do caule com adi¢do de

acido ascorbico; 579 — Variedade RB92579; 818 — Variedade RB07818; 1011 — Variedade

SP791011; 1541 — Variedade RB951541. As variaveis (var) estdo descritas no apéndice 1.
Fonte: Do autor (2022)

A analise multivariada dos dados também revelou que ndo ha diferencas
significativas para os perfis metabolicos dos extratos obtidos das amostras de caldo de
cana das variedades RB07818, SP791011 e RB951541, nem quanto a origem do caldo
em relacdo as partes do colmo (topo, meio e base). Esse resultado indica similaridade
qualitativa e quantitativa em relacdo aos metabolitos fendlicos presentes no caule
(substratos para as enzimas polifenol oxidases) nessas variedades, bem como uma maior
homogeneidade metabdlica em toda a extensdo do caule quando comparada a variedade
RB92579.

Os metabdlitos discriminantes para cada grupo proposto foram definidos pela

analise do grafico de matriz e valores das cargas na analise de PCA, e a identificacdo
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desses metabolitos na etapa de desreplicacdo foi realizada com base nos dados da
analise LC-DAD-MS/MS. Os metabdlitos discriminantes identificados pela analise LC-
DAD-MS/MS foram mostrados no Material Suplementar (TABELA Al4, Apéndice
01).

Os resultados da etapa de desreplicacdo dos principais metabdlitos
discriminantes indicam que a variedade RB92579 é mais rica em compostos fendlicos
em comparagdo com as demais variedades analisadas, principalmente na parte superior
do caule. Os principais compostos identificados nos extratos de caldo de cana-de-agUcar
na parte superior do caule da variedade RB92579 sdo os acidos cafeoilquinicos [5-O-
(E)-acido cafeoilquinico (composto 2), acido 4-O-(E)-cafeoilquinico (composto 9) ,
acido 3-O-(E)-cafeoilquinico (composto 60) e éacido 3,4-di-O-(E)-cafeoilquinico
(composto 75)], flavondide C e O-glicosilado [orientina (composto 1), vitexina
(composto 5), lutolin-7-O-hexdsido (composto 8); taxifolin-3-O-glucésido ou taxifolin-
7-O-glucosido (composto 16) e maysin (composto 20)], luteolina (composto 14) e o

acido trans-aconitico (composto 7).

5.2 Atividade enzimatica

E possivel observar a variagdo da atividade enzimatica dos PPOs em funcéo da
variedade e da amostra, assim como foi observado na coloragcdo e composic¢do quimica.
A parte definida como topo apresentou a maior atividade enziméatica em relagdo a todas
as demais partes das variedades meio e base, com a variedade RB92579 se destacando
na parte superior por apresentar maior atividade que as demais. Ao observar 0s
intervalos de confianca é possivel notar que estatisticamente, ndo ha diferenca
significativa na atividade enzimética entre as amostras da variedade SP791011, e para
as variedades RB07818 e RB951541 somente a parte superior apresentou diferenca
significativa na atividade enziméatica da PPO (FIGURA 5.6). Todos os parametros
bioquimicos avaliados para realizar a analise de atividade enzimatica estdo disponiveis
no apéndice 01.

Além da PPO a a¢do a POD pode influenciar no escurecimento enzimatico pos-
processamento, deste modo avaliar a participacdo de cada enzima neste processo é
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necessario para entender este mecanismo. Esta analise pode ser realizada com o
uso de inibidores seletivos como L-cisteina, acido salicilhidroxdmico (SHAM) e acido
ascorbico.

Os efeitos dos inibidores 20 mM nas atividades de PPOs e PODs e na coloracéo
do caldo de cana estdo resumidos na Tabela 5.1 considerando a média das réplicas
bioldgicas. 100% de cor residual ou PPO e POD correspondem a taxas de reacdo
idénticas de uma condigdo de referéncia sem um inibidor, ~0,00 corresponde a uma

condigdo de referéncia de inibi¢do enzimatica total.

Figura 5.6 - Atividade enzimatica relativa da PPO nas partes do colmo de cana-de-
agucar
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Legenda: Grafico de barras com intervalo de confianga de 95% da atividade enzimatica relativa;
579 -RB92579; 818 -~RB07818; 1011 -SP791011; 1541 — RB951541.
Fonte: Do autor (2022)

Para as demais variedades com caldo considerado claro, a acdo do PPO néo
apresenta relevancia na coloracao; isso pode ser observado analisando os tratamentos.

Com os inibidores L-cisteina e SHAM. A L-cisteina apresenta maior capacidade
de inibir a acdo das PPOs, comparado com o SHAM; avaliando estes dois tratamentos

mesmo com maior atividade de PPO, ndo ha aumento significativo da cor.
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Tabela 5.1-Efeito dos inibidores enzimaticos na atividade PPO e POD na e coloracédo

caldo de cana-de-acUcar.

) o Res. PPO Res. POD Cor Enz.
Variedade Inibidor ICUMSA (Ul)
(%) (%) (%)
Controle 100+0.0 100£0.0  76208.99+3556.58 88.78+1.01
] 0.64 + 51.78 +
L-cisteina 18509.56+1286.32
0.56 9.78 14.36+2.65
RB92579 3.04 + 39.87 +
SHAM 11068.63+1448.92
1.54 0.93 5.17£1.03
o 0.10+ 0.00 £
Acido Asc 7575.22+488.16
0.00 0.00 0.00+0.00
Controle 100£0.0 100£0.0 11699.12+673.18 79.13+2.77
L 46.52 +
L-cisteina  2.57 +£0.76 7147.31+£738.86
17.03 56.45+6.96
RB07818
49.46 + 62.19 £
SHAM 7200.40+£975.74
6.71 7.59 40.60+8.69
Acido Asc  0.59+0.54 0.04 +0.04 2216.29+188.88 0.00+0.00
Controle 100+ 0.0 100+ 0.0 11544.20+1924.79  73.53+2.77
L 36.48 +
L-cisteina  1.57 +0.53 7485.07+694.09
17.56 38.7516.28
RB951541
26.72 + 53.88 +
SHAM 6902.48+53.50
5.34 6.06 34.11+11,46
Acido Asc  1.26+1.08 0.03+0.03 2648.56+176.69 0.00+0.00
Controle 100+0.0 100+0.0 7567.77+1088.98 82.56+4.51
L 24.16 +
L-cisteina  2.39+0.25 5034.26+778.97
11.01 30.17+1.41
SP791011
44.80 = 49.95 +
SHAM 4050.87+118.75
2.99 1.25 29.62+2.15
Acido Asc  0.06 +0.07 0.00 +0.00 1669.92+309.13 0.00+0.00

Legenda: Res. PPO - Atividade enzimatica residual PPO; Res. POD - Atividade enzimética
residual POD; ICUMSA (Ul) - cor ICUMSA, Cor Enz. - Cor atribuida a atividade enzimatica;
SHAM - Acido salicilhidroxamico; Asc. Acido - Acido ascorbico; Controle - grupo controle
sem inibigdo enzimética.
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A variedade RB92579 possui a coloracao do caldo oitenta vezes mais escura que
as demais variedades analisadas, e possui 0 maior aumento na coloracdo por agédo
enzimatica da PPO, além da menor participacdo da POD. Para esta variedade, mesmo
quando o PPO é inibida e ha maior atividade da POD, o incremento maximo € de
14,36+2,65% na coloracéo.

Para determinar se alguma atividade enzimatica estava estatisticamente inter-
relacionada com o desenvolvimento de coloracdo em caldos de cana, os coeficientes de
correlagdo de Person (r) foram determinados quando os dados foram analisados para
cada variedade de cana (TABELA 5.2). As réplicas bioldgicas foram consideradas
separadamente.

Ambas das atividades enzimaticas mostraram uma correlacdo significativa com a
taxa de coloragdo para todas as variedades, de modo que a taxa de coloracdo foi
positivamente correlacionada com as atividades PPO e POD.

Tabela 5.2- Coeficientes de correlacdo de Pearson (r) entre o indice de cor atribuido a
acdo enzimatica e as atividades de PPO e POD em diferentes variedades de

cana-de-acgucar.

Coeficiente de correlacéo de Pearson (r)

Variedade PPO POD
RB92579 0.954 0.875
RB07818 0.873 0.931

RB951541 0.858 0.920
SP791011 0.821 0.854

As atividades residuais de PPO e POD, na presenca de diferentes inibidores e
seus respectivos valores de cor ICUMSA, foram submetidas a anélise de regressdo
multipla, considerando as réplicas bioldgicas, separadamente. A regressdo é apresentada
como um coeficiente padronizado que permite comparar a contribuicao relativa de cada
variavel independente na predicdo da variavel dependente. Apenas a variedade de cana-
de-acicar RB92579 foi significativamente afetada pela atividade da PPO com
significancia estabelecida em p<0,05. Deste modo, a atividade da PPO é o principal
fator envolvido no aumento da coloracdo para RB92579 (TABELA 5.3). Dependendo
da variedade, ambas as enzimas foram significativa e positivamente correlacionadas
com a cor ICUMSA.
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Tabela 5.3- Coeficientes padronizados para regressao mdaltipla do indice de cor baseado
nas atividades PPO e POD.

Coeficiente Padronizado

Variedade R? PPO POD
RB92579 0.932 0.736* 0.262
RB07818 0.886 0.277 0.693*

RB951541 0.862 0.244 0.709*
SP791011 0.73 -0.02 0.874

*Significancia p<0,05

6 DISCUSSAO

A coloracdo enzimatica em vegetais esta correlacionada com alguns fatores
principais como variedade, tecido vegetal, estadio de desenvolvimento, atividade e
concentracdo enzimatica, além da presenca de substratos e cofatores para que a reagdo
enzimética ocorra (HE et al., 2007; SINGH et al., 2018; VAMOS-VIGYAZO, 1981).
Para as variedades de cana-de-agucar avaliadas neste trabalho, as atividades enzimaticas
variaram em funcéo de alguns destes fatores avaliados, sendo possivel observar que a
parte superior possui coloragdo mais escura, e maior atividade enzimatica que as demais
porcdes do caule, exceto para a variedade SP791011 (Figuras 2.1,2.3 e 2.6). Os tecidos
metabolicamente mais ativos, por estarem em desenvolvimento, como folhas jovens,
regibes meristematicas e colmos imaturos, apresentam uma maior atividade da PPO
(BUCHELI et al., 1996).

Na estrutura celular, os PPOs estdo localizados nos plastidios, na membrana
dos tilacoides dos cloroplastos (MAYER et al., 1979; TOLBERT, 1973; YORUK et al.,
2003), fisicamente separados de seus substratos fendlicos compartimentados nos
vacuolos e a reacdo de escurecimento sO ocorre quando esses compartimentos
subcelulares sdo rompidos, pelo processo de injurias, estresse ou senescéncia
(JUKANTI, 2017; YORUK et al., 2003). A POD é uma enzima que pertence ao grupo
das oxidases que utilizam o peroxido de hidrogénio (H202) como catalisador para a
oxidacdo de uma ampla gama de compostos fendlicos (DUNFORD et al., 1976). Devido
as suas caracteristicas fisiologicas, essas enzimas estdo mais presentes em tecidos
metabolicamente ativos ou em desenvolvimento, do que em tecidos de armazenamento,
como a parte interna do caule (BUCHELI et al., 1996; MANOHAR et al., 2014).
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Embora a atividade da PPO ndo seja a principal responsavel pelo escurecimento em
todas as variedades como podemos observar nas Tabelas 2.2 e 2.3, hd& uma maior
atividade da PPO nas amostras superiores do colmo e atividade progressivamente
reduzida do topo para a base, independente da variedade, como observado em outras
estudos (BUCHELI et al., 1996; MANOHAR et al., 2014). Este dado indica que a
amostra que corresponde ao terco superior do colmo € o principal responsavel pelo
escurecimento enzimatico pds processamento da cana-de-agucar.

A relevancia da PPO no escurecimento pode ser observada para a variedade
RB92579, sua coloracgdo é superior quando comparado as demais variedades, RB07818,
RB951541 e SP791011, ou seja, quanto maior a atividade da PPO mais escuro € o caldo
obtido (TABELA 2.1). As variedades que apresentam escurecimento relacionado a
POD, possuem coloragdo mais clara (FIGURAS 2.1, 2.2 E TABELA 2.1, 2.3), este fato
também estd relacionado a composicdo quimica do caldo que variam em funcéo da
variedade, como é observado para extratos obtidos a partir de folhas de diferentes
variedades de cana-de-acucar (COUTINHO et al., 2016) (FIGURA 2.4).

Os resultados obtidos pela analise do perfil metabdlico dos extratos de caldo de
cana indicam que ha diferenca (quali e quantitativa) na composicdo de metabdlitos
fenolicos entre a variedade RB92579, principalmente no caldo obtido da parte superior
do caule, e os demais variedades (RB07818, RB951541 e SP791011), juntamente com
as diferencas observadas para a atividade enzimética da PPO, podem explicar a causa do
maior escurecimento do caldo de cana da variedade RB92579 quando comparado as
demais variedades estudadas. A composicdo fendlica € uma caracteristica intrinseca de
cada variedade, mesmo cultivada em condi¢Ges semelhantes, e atinge sua concentracao
méaxima préxima ao seu estado fisiolégico de maturacdo (Coutinho et al., 2016;
Manohar et al., 2014). Variedades consideradas de ‘“caldo claro” possuem menor
concentracdo de compostos fendlicos totais, este aspecto somado a atividade enzimatica
sdo os principais fatores que vao influenciar na coloracao final do caldo. Os compostos
fenolicos com grupo catecol sdo destacados como principal substrato para a PPO
(McLarin et al., 2020), os substratos preferenciais para a PPO podem variar conforme a
espécie como em batata, maca (Malus domestica) (ZHOU et al., 1993), os principais
substratos sdo acido clorogénico e catecol, e para o girassol (Helianthus annuus) é o
acido galico (RAYMOND et al., 1993) em ambos dos casos, difendis. 1sso sugere que o
tipo de compostos fendlicos presentes influéncia no escurecimento do caldo de cana, o

que fica evidenciado com os dados apresentados neste trabalho.
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O caldo do topo do caule das amostras da variedade RB92579 é mais rico em
compostos fenolicos que possuem em sua estrutura uma fracdo catecol, principalmente
0s compostos 2, 9, 60 (acidos cafeoilquinicos), 14 e 16 (flavondides) (Figura 2.5)
(Tabela S12) compostos também encontrado em folhas de cana-de-agUcar desta mesma
variedade (COUTINHO et al., 2016). Esses compostos estdo diretamente relacionados
ao maior escurecimento do caldo obtido desta variedade quando comparado as demais,
baseado na reducdo observada de suas propor¢des ao comparar as amostras obtidas do
topo do caule adicionado de &cido ascérbico (579_TA) com as amostras sem adi¢do
(579_T) (Figura 2.5). Essa reducéo indica que esses compostos foram consumidos pelas
enzimas PPO presentes no caldo de cana, uma vez que os compostos fendlicos sdo os
substratos desse tipo de enzimas (MCLARIN et al., 2020; QUEIROZ et al., 2008) e,
como esses compostos consumidos contém uma fragdo de catecol em sua estrutura (o-
difendis), os resultados experimentais também indicam que as PPO encontradas na
variedade RB92579 catalisam predominantemente a oxidacdo de o-difendis a o-
quinonas, 0 que caracteriza um atividade do tipo difenolase nesta variedade (QUEIROZ
et al., 2008).

As outras trés variedades de cana-de-agucar analisadas, RB07818, RB951541 e
SP791011, apresentaram uma propor¢do muito menor de compostos fendlicos nas
amostras de caldo extraidas da parte superior do caule, principalmente aquelas que
contém a porc¢édo catecol na estrutura, de acordo com os dados do perfil metabolico do
LC - HRMS. Esses resultados podem explicar por que o suco extraido dessas variedades
é mais claro que o da variedade RB92579. A menor proporcdo de o-difendis como os
acidos cafeoilquinicos e flavondides contendo a fracdo catecol, representa uma menor
disponibilidade de substrato para PPO com menor formacdo de compostos contendo
grupos o-quinona, que sdo responsaveis pelo escurecimento do caldo de cana.

Outro resultado relevante a ser destacado é o fato de que, com excecdo da
variedade RB92579, ndo houve diferenca significativa entre os perfis metabdlicos das
amostras de caldo extraidas do topo, meio e base do caule da cana-de-aclcar das
variedades analisadas, incluindo as amostras com acido ascorbico comparadas com
aquelas sem adi¢cdo. Com base nesses resultados, pode-se propor que, para as variedades
RB07818, RB951541 e SP791011, hd uma diferenca muito pequena no perfil fenolico
entre a parte superior e as demais partes do caule e os principais compostos fenolicos
produzidos e acumulados ndo atuam como bons substratos para as PPO presentes no

caldo de cana.
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Compreender os mecanismos que levam o caldo ao escurecimento € essencial
para o desenvolvimento de tecnologias que possam contornar esse problema, seja por
meio fisico-quimico industrial ou por meio da biotecnologia aplicada ao melhoramento

vegetal, capaz de reduzir a agdo enzimatica no escurecimento.

7 CONCLUSOES

O escurecimento enzimatico varia em funcdo da variedade, tecido analisado e da
composi¢do quimica, para todas as variedades, as amostras do topo apresentam maior
atividade enzimética, assim como maior escurecimento. As amostras meio e base
apresentam atividade enzimatica semelhante.

A variedade RB92579 apresenta coloracdo mais escura entre as variedades para
todas as amostras, destacando a amostra topo que corresponde ao ter¢o superior do
colmo, que apresenta a coloracdo mais escura. O perfil metabdlico indicou que a
RB92579, se diferencia das demais variedades apresentado diferencas qualitativas e
quantitativas em sua composi¢do fenolica, os compostos fenolicos encontrados séo em
sua maioria difendis com grupo catecol, o que favorecem o escurecimento enzimatico
mediado pelas PPO.

A maior atividade enzimatica, e coloracdo indica que a parte superior é a maior
responsavel pelo escurecimento enzimatico do caldo de cana-de-agUcar. Para as
variedades RB07818, RB951541 e SP791011 contribuicdo majoritaria no escurecimento
é da POD. Este fato é atribuido a menor disponibilidade de substratos, compostos
fendlicos nessas variedades, conferem cor clara ao caldo.

Perante os dados apresentados podemos atribuir o escurecimento do caldo de
cana-de-acUcar a disponibilidade de substratos e intensidade da atividade enzimatica,

bem como o tipo de enzima envolvido no processo de escurecimento.
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CAPITULO 3: CONTROLE POS-TRANSCRICIONAL DA POLIFENOL
OXIDASE POR RNAi VISANDO A REDUCAO DO ESCURECIMENTO
ENZIMATICO POS-PROCESSAMENTO

Resumo

As polifenol oxidases sdo enzimas capazes de promover a oxidacdo de compostos
fenolicos em o-quinonas, que sdo compostos altamente reativos e se polimerizam com
aminoacidos formando as melaninas, responsaveis pelo escurecimento enzimatico de
vegetais. Seu papel fisioldgico nas plantas ainda é estudado, sendo sugerido que ela
participe de mecanismos de regulacdo e resisténcia aos estresses bioticos e abidticos.
Entretanto, o seu impacto na qualidade de produtos de origem vegetal € bem conhecido
por alterar a coloracdo promovendo o escurecimento. Em cana-de-acUcar, a qualidade
da producdo do agucar branco é reduzida pelo escurecimento do caldo extraido dos
colmos, sendo esse efeito indesejado para a industria, considerando o incremento nos
custos para clarificagdo. Apesar dos consideraveis avangos obtidos para a cultura da
cana-de-acucar utilizando melhoramento convencional, o0 melhoramento por meio de
técnicas de biotecnologia vegetal pode contribuir para obtencdo de genotipos elite de
cana-de-acucar. O escurecimento enzimatico pode ser contornado por meio do
melhoramento genético com a técnica de RNAI, realizando um controle poés-
transcricional de genes da PPO. Entretanto, devido a complexidade no genoma da cana-
de-acucar, realizar a identificacdo de genes de interesse e modificacBes genéticas
requerem grande acuracia. Foram encontrados 26 candidatos a genes PPO no genoma
de cana-de-aclcar da variedade SP80-3280 e a partir da andlise de dados de
transcriptoma foi identificado qual gene era mais expresso, sendo esse dado utilizado
como parametro para desenvolver uma estratégia de controle pos-transcricional por
RNAI. Foram transformadas duas variedades de cana-de-agucar: i) SP80-3280, por ter
genoma sequenciado e protocolo de transformacéo bem definidos e ii) RB92579, devido
ao seu uso comercial e por apresentar relevante impacto da PPO no escurecimento do
seu caldo. Para a variedade SP80-3280 foram obtidos 29 eventos, enquanto para a
variedade RB92579 foi necessario realizar adaptacGes no protocolo de regeneracdo
devido gendtipo-dependéncia das condi¢cbes de regeneracdo in vitro, apesar dos
controles da cultura de tecidos regenerarem completamente, ndo foram obtidos eventos
de transformagé&o. Para a variedade RB92579 o controle da transcri¢cdo da PPO aparenta
interferir no desenvolvimento e regeneracdo das plantas transformadas, apresentam
regeneracgéo inicial e posterior estagnagdo no desenvolvimento. Para validar o efeito no
fenotipo da cor do caldo para a variedade SP80-3280, e na transformacdo da variedade
RB92579 mais estudos precisam ser desenvolvidos.

8 INTRODUCAO

A familia génica das Polifenol Oxidases (PPO) é estudada em diversas espécies
vegetais em que sua acdo é capaz de afetar a qualidade de seus produtos, assim como
economicamente sua producdo. Fisiologicamente, a PPO pode afetar alguns pontos

importantes de producdo, como a resisténcia as doencas e aos estresses abioticos e,
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principalmente, o processamento pds-colheita, causando o escurecimento (Jukanti,
2017). Apesar da grande variabilidade em seu tamanho e estrutura, os genes de PPO em
plantas possuem caracteristicas conservadas, como centro catalitico com dois ions de
cobre ligados a seis residuos de histidina, um peptideo de transito N-terminal e uma
regido C-terminal (GERDEMANN et al., 2002; TRAN et al., 2012; VAN GELDER et
al., 1997). Em cana-de-acucar, um gene de PPO foi descrito em trabalho pioneiro, e a
proteina codificada atribuido o escurecimento enzimatico do caldo p6s-processamento
(BUCHELI et al., 1996).

A familia génica das PPOs é altamente variavel em nimero e estrutura génica,
algo observado em um levantamento com 18 genomas de plantas terrestres (bridfitas,
licofitas, antdfitas monocotiledéneas (monocotileddneas) e antéfitas eudicotiledoneas
(eudicotileddneas). Foi possivel identificar 107 genes com pelo menos 1200 pb, e uma
grande variabilidade na quantidade de genes por espécie. Em soja (Glycine max) e
alamo (Populus trichocarpa) foram encontrados 11 genes, em flor de macaco (Mimulus
guttatus) 9 genes, em mandioca (Manihot esculenta) e mamona (Ricinus communis)
foram encontrados apenas 1 gene, o sorgo (Sorghum bicolor) apresentou 8 genes, o
maior ndmero entre as monocotiledéneas estudadas, enquanto o milho apresentou (Zea
mays) 6 genes (TRAN et al., 2012). No genoma de A. thaliana nédo foi encontrado nem
um gene de PPO (TRAN et al., 2012; VAN DER HOEVEN et al., 2002). Em espécies
como a batata (Solanum tuberosum L.), os genes identificados nesta espécie fazem parte
de uma familia multigénica altamente conservada (MAYER, 2006). Por este motivo,
avaliar a contribuicdo de forma individual de cada gene de PPO no processo de
escurecimento enzimatico é uma tarefa complexa, exigindo métodos com grande
acuracia para estudos que envolvem transformacdo genética como o uso de RNAI ou
microRNAs artificiais (CHI et al., 2014).

As PPOs possuem trés dominios conservados: uma regido cTP N-terminal, um
dominio CuA e CuB (tirosinase) e uma regido C-terminal. Na regido N-terminal ha uma
grande proporcdo de residuos de serina, caracteristica tipica de peptideo estromal do
cTP, em seguida hd um dominio de transferéncia para o tilacoide e um motivo de
alanina. Estas caracteristicas evidenciam que as proteinas PPO sdo transportadas para o
limem dos tilacoides do cloroplasto (TRAN et al., 2012). O dominio tirosinase, que
consiste no centro dicobre, o local de ligacdo com o Cu é caracterizado pela presenca de
varios residuos de histidina conservados, o centro catalitico contém dois ions Cu,
denominados CuA e CuB (KLABUNDE et al., 1998). A extremidade C-terminal da
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PPO consiste por um dominio PPO-DWL com aproximadamente 50 aminoacidos
(Pfam12142), e um dominio PPO-KFDV que possui entre 140-150 aminoacidos
(Pfam12143), a importancia funcional desses dominios é pouco conhecido (MARUSEK
et al., 2006; QI etal., 2020; TRAN et al., 2012). As PPOs podem ser codificadas a partir
de genes sem introns, como em maca (Malus domestica), batata (S. tuberosum) e tomate
(Lycopersicon esculentum) (NEWMAN et al., 1993; THYGESEN et al., 1995). Em
monocotiled6neas foi observado que os genes de PPOs podem conter introns, como é
relatado em trigo duro (Triticum turgidum ssp.) (MASSA et al., 2007) e abacaxi
(Ananas comosus L.) (Y. ZHOU et al., 2003).

Em cana-de-acUcar, foi possivel a identificacdo e caracterizacdo de uma PPO em
uma variedade, algo comum nas variedades modernas, devido as caracteristicas
intrinsecas e conservadas das PPOs. Também, foi demonstrado em cana-de-agucar que a
PPO tem seus niveis de expressdo maior no meristema apical e em colmos imaturos
subsequentes ao meristema e em tecidos em desenvolvimento, e nenhuma expressao foi
identificada em tecidos maduros como folhas e colmos (BUCHELI et al., 1996).

Em eventos geneticamente modificados de cana-de-agUcar, para superexpressar
a PPO, apresentavam caldo com coloragdo mais escura. Com esse resultado, pode-se
comprovar o papel no escurecimento enzimatico pds-processamento mediado por PPOs
(VICKERS et al., 2005). A tentativa de nocautear ou reduzir a expressdo da PPO por
meio da tecnologia anti-sense, utilizando biobalistica de para introdugdo do cassete, ndo
apresentou efeito fisiolégico esperado na coloracdo, além de um menor desempenho
agrondmico dos eventos transformados (VICKERS et al., 2005), que também poder vir
a ser efeito do silenciamento do gene, afetando alguma funcao fisiologica na planta.

Com o avango tecnoldgico das plataformas de sequenciamento em larga escala,
0 estudo de PPOs em diferentes organismos pode evoluir consideravelmente (TRAN et
al., 2012). Dois genomas de variedades de cana-de-acucar foram lan¢ados em 2018 e
2019 (GARSMEUR et al.,, 2018; SOUZA et al., 2019). Entretanto, seu genoma
altamente poliploide, aneuploide, heterozigoto e interespecifico, faz da anotacdo de
genes e montagem do genoma um trabalho complexo (GARSMEUR et al., 2018;
THIRUGNANASAMBANDAM et al., 2018). Apesar da complexidade, 0s novos
genomas abrem a porta para estudos genéticos mais aprofundados, o que podera auxiliar
programas de melhoramento genético. Com a maior disponibilidade dados publicos de
sequenciamento de genoma e transcritoma, é possivel investigar com melhor acuracia a

complexidade estrutural das PPOs em cana-de-aglUcar e entender a sua dinamica no
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organismo. O maior acesso a informacdo génica das PPOs em cana-de-agUcar permite a
aplicacdo com maior precisdo das técnicas de biotecnologia como o RNAi (MOHAN et
al., 2021; MURUGAN et al., 2021), ja utilizado para estudar outros genes em cana-de-
acucar como a sintese de lignina (JUNG et al., 2012) e controle de pragas (IQBAL et
al., 2021). Esta técnica ja é utilizada para o estudo de PPOs em outras espécies como a
batata (Solanum tuberosum L.), para reduzir o escurecimento enzimatico pos-
processamento (CHI et al., 2014).

Além da complexidade do genoma da cana-de-aclcar, hd um grande gargalo
para transformacdo genética, j& que a eficiéncia do processo de transformagdo é
fortemente dependente da variedade (DONG et al., 2014). Embora seja amplamente
descrito diversos métodos de entrega de genes para a transformacdo, em uma
diversidade de variedades (LAKSHMANAN et al., 2005), ndo ha um protocolo efetivo
para todas as variedades. A transformacao por Agrobacterium é mais vantajosa frente a
outras tecnologias de entrega de genes, por promover a integracdo de alta qualidade dos
cassetes génicos com baixo numero de cépias e expressdo estavel do transgene (DONG
et al., 2014).

A variedade SP80-3280 apresenta vantagens para estudos que envolvem
ferramentas avancadas de biotecnologia vegetal, pois possui genoma sequenciado,
embora ndo completamente anotado (SOUZA et al.,, 2019), e protocolo bem
estabelecido para transformacéo indireta via Agrobacterium (BASSO et al., 2017) o que
a torna um excelente modelo para estudo funcional de genes. Para outras variedades de
interesse econdmico como a variedade RB92579, que é descrita como tolerante a
estresses hidricos, com uso eficiente da agua, tolerante a patdgenos, com altos indice de
Acucares Totais Recuperaveis (ATR) (RIDESA, 2010), protocolos de transformacéo
genética precisam ser desenvolvidos. Entretanto, esta variedade apresenta elevado
escurecimento enzimatico, condicdo que pode ser contornada pelo melhoramento
usando ferramentas biotecnolégicas. Para variedades comerciais, é possivel desenvolver
estratégias de melhoramento a partir de dados do genoma da variedade SP80-3280
como base, além de dados publicos de transcriptoma.

Com base no explanado sobre o tema, este trabalho teve como objetivo encontrar
e anotar os candidatos a genes de PPO no genoma da variedade SP80-3280, analisar a
sua expressao em colmo superior da PPO de cana-de-agucar a partir de dados publicos
de transcriptomas nas variedades SP80-3280 e RB92579. A partir dos dados obtidos,
delinear estratégia para reduzir a expressdo da PPO por meio de RNAI, e da
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transformacdo mediada por Agrobacterium tumefaciens de duas variedades de cana-de-
acucar e avaliar os efeitos fenologicos dos eventos, com o objetivo de reduzir o

escurecimento enzimatico do caldo.

9 MATERIAL E METODOS

9.1 Anotacdo da familia génica da Polifenol Oxidase (PPO) em cana-de-agucar e

expressao diferencial das PPOs

Foram feitas buscas por sequéncias aminoacidos, caracterizados e validados da
familia génica das PPOs, em banco de dados: National Center for Biotechnology
Information (NCBI, ncbi.nlm.nih.gov), Ensembl Plants (plants.ensembl.org) e
Phytozome (phytozome-next.jgi.doe.gov/). As sequéncias estdo disponiveis a seguir na
Tabela 9.1.

Tabela 9.1 — Sequéncia de aminoacidos de genes PPO validados em diferentes espécies

Organismo Acesso Referéncia/BioProjeto
PGSC0003DMG400018916
PGSC0003DMG400029575
PGSC0003DMG400018914 (Vieira, 2020)
PGSC0003DMG400018917 )
Batata (Solanum tuberosum L.) PGSC0003DMT400048692 (Chietal., 2014)
PGSC0003DMT400076055
PGSC0003DMT400048703
PGSC0003DMT400048679
PGSC0003DMT400057781
) ADY18410.1 o
Beringela (Solanum melongena (Maioli et al., 2020)
ADY18412.1
L.)
FM178478.1 (Richter et al., 2012)
Dente-de-ledo (Taraxacum
o EU154993.1 (Wahler et al., 2009)
officinale)
(Araji, Grammer,
Gertzen, Anderson,
) ) Mikulic-Petkovsek,
Nogueira (Juglans regia) ACN86310.1

Veberic, Phu, Solar,
Leslie, Dandekar, et al.,
2014)
Magca (Malus domestica) AAK56323.1 (John Armstrong, n.d.)
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AAA69902.1
A27661.1
(Yuetal., 2008)
Arroz (Oryza sativa) ABG23042.1
BAJ10871.1 (Taketa et al., 2010)
Cevada (Hordeum vulgare)
BAJ10872.1
Alamo hibrido (Populus AAG21983.1 (Wang et al., 2004)
tremula x Populus alba)
AA016863.1 (Ko et al., 2013)

Abacaxi (Ananas comosus)

Sobic.003G322100
Sobic.006G007450
Sobic.007G068300

) ) PRINA13876,

Sorgo (Sorghum bicolor) Sobic.003G310400
PRINA38691

Sobic.010G192700

Sobic.006G181300

Sobic.007G068700

Sobic.007G068500

Cana-de-agUcar ]
AAB94293.1 (Vickers et al., 2005)

(Saccharum spp.)

Estas sequéncias foram utilizadas como padrdo para identificar genes similares
em banco de dados de cana-de-agucar, primeiramente nos genomas disponiveis de
Saccharum officinarum (BioProjects: PRINA744175; PRJEB28034) e, posteriormente,
em Saccharum hybrid no genoma da variedade SP80-3280 (BioProject:
PRINA431722), efetuadas buscas a partir da ferramenta BLASTp (Basic local
alignment search tool), utilizando como critérios, identidade maior que 50% e e-valor
menor que 1e”®.

Para identificar a similaridade com a familia génica das PPOs encontradas em
cana-de-acucar com as demais espécies, foi realizada uma analise da presenca de
dominios conservados caracteristicos da familia, utilizando a ferramenta Conserved
Domain Database — National Center for Biotechnology Information (CDD-NCBI)
(www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi) (LU et al., 2020). As anotacdes dos
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candidatos a genes PPO foram feitas manualmente. A analise de expressdo génica foi
realizada usando o Software Salmon (PATRO et al., 2017) a partir de dados publicos de
RNA-Seq das variedade SP80-3280 (llumina HiSeq 2500 paired) Bioproject:
PRJEB44302 / Biosample: SAMEA8568862, e RB92579 (lllumina HiSeq 2000 paired)
Bioproject: PRIEB44302 / Biosample: SAMEA8568856, de colmo (entrends) imaturos

+1, o gréafico foi gerado utilizando o software R.

9.2 Analises filogenéticas da familia PPO e Gene Ontology

A construcdo da arvore filogenética, a partir do alinhamento dos codons de
referéncia e os novos identificados realizado com o ClustalW, foi realizada com o
método Maximum-Likelihood (ML) com 1000 réplicas de bootstrap usando o software
MEGA 11 (TAMURA et al., 2021). A anélise de anotacdo funcional e clusterizagdo de
ortélogos (Gene Ontology) foi feita utilizando o software EggNogg Maper
(Cantalapiedra et al., 2021). As sequéncias utilizadas na montagem da arvore

filogenética e na analise de Gene Ontology estdo disponiveis no apéndice 02.

9.3 Construgéo do vetor para silenciamento da PPO por RNAI

O vetor binario para silenciamento da PPO por RNAI foi sintetizado pela
empresa DNA Clone Service (https://dna-cloning.com), construido baseado no vetor
p702x35s-Ubi da empresa, apresentando cassete para resisténcia em bactérias aos
antibidticos estreptomicina e espectinomicina, outro cassete com promotor 2x35S para o
gene bar para resisténcia em plantas ao herbicida glufosinato de aménio, outro cassete
para expressdo de dsRNA de PPO (RNAI) sob regulacdo do promotor Ubi de milho e
terminador t-NOS. A sequéncia de PPO utilizada para o RNAI estad disponivel no
apéndice 02, para a analises de off-target da sequéncia guia para RNAi no genoma de
cana foi realizada por algoritmos desenvolvidos in-house. O vetor recebeu a
nomenclatura de E305 (FIGURA 9.1).
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Figura 9.1 — Mapa do vetor binario para silenciamento de PPO em cana-de-agUcar por
RNAI

Fonte: Do Autor (2022)

9.4 Preparo dos explantes e inducéo dos calos

Foram coletados palmitos, denominadas de ponteiros (topo), das variedades
RB92579 e SP803280 com idade entre 6-8 meses. ApOs a coleta, as folhas mais
externas foram retiradas e a partir da regido meristematica os ponteiros foram cortados
em tamanho de aproximadamente 25 centimetros e o restante do material foi descartado.
Em seguida, o material passou por uma desinfestacdo em alcool 70% em frasco de vidro
previamente autoclavado sob agitacdo vigorosa em agitador (shaker) orbital por 5
minutos. Apos a desinfestacdo, o material foi cortado em discos de aproximadamente 2
mm e inoculados, 8 discos por placa de Petri, com meio de inducdo de calos (MIC)
contendo 3 mg/litro de é&cido 2,4-diclorofenoxiacético (2,4-D). Os explantes
permaneceram neste meio por 15 dias a 27°C no escuro. Apés esse periodo os explantes
foram desanelados e subcultivados em meio MIC, e mantidos por 15 dia nas mesmas

condicBes anteriores. Ao término dos 15 dias, os calos embriogénicos foram isolados
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em meio MIC, quando os calos atingem o tamanho aproximado de 3 mm (10-15 dias),

estando prontos para a etapa de transformacéo (BASSO et al., 2017).

9.5 Transformacao da Agrobactéria

A insercdo do vetor binario contendo as sequéncias palindrémicas para formacao
de dsRNA para o silenciamento de genes PPO foi realizado por meio de eletroporacéo
de Agrobacterium tumefaciens cepa, AGL1, inserindo o vetor binario E305, seguindo
protocolo descrito no Manual de Transformacdo Genética de Plantas (BRASILEIRO et
al., 1998).

9.6 Transformacao de cana-de-acucar mediada por A. tumefaciens

A transformacdo e regeneracdo da variedade SP80-3280 foi realizada como
descrito por Basso et al. (2017) sem alteracdes. Para a variedade RB92579, foi utilizado
0 mesmo protocolo modificando apenas 0os meios da etapa de regeneracéo, os dividindo
em duas fases, Meio Pds-Transformacdo (MPT) e Meio de Regeneracdo de Calos
(MRC), sendo descritos nas Tabelas 9.2 e 9.3:

Tabela 9.2 - Composicdo do meio pos transformacao para a variedade RB92579

Meio P6s-Transformacao (MPT)

Reagente g/l ou ml/I
Sais MS (Sigma) 4,34 g
Vitaminas 1000X* 1 ml (1x)
Acido Citrico 300 mg
Sacarose 20 g (2%)

Phytagel 35¢
Timentin 300 mg/I

Ajustar o pH para 5,8

Legenda: *Solucdo de vitaminas B5 1000X: tiamina (10 mg/l), pirodoxina (1,0 mg/l), &cido
nicotinico (1,0 mg/l), homogeneizar bem a solucdo e aliquotar 10 ml em tubos de 15 ml e
estocar a -4°C (freezer).
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Tabela 9.3 - Composicdo do meio de regeneracdo de cana para a variedade RB92579

Meio de Regeneracédo de Cana (MRC)

Reagente g/l ou ml/l
Sais MS (Sigma) 4,34 ¢
Vitaminas 1000X* 1 ml (1X)
Acido Citrico 150 mg
Sacarose 20 g (2%)
Phytagel 359
Timentin 200 mg/ml
Glufosinato de amonia** 3mg/I

Ajustar o pH para 5,8

Legenda: *Solucdo de vitaminas B5 1000X: tiamina (10 mg/l), pirodoxina (1,0 mg/l), &cido
nicotinico (1,0 mg/l), homogeneizar bem a solucdo e aliquotar 10 ml em tubos de 15 ml e
estocar a -4°C (freezer). ** Diluir 375 pl de Liberty (Herbicida comercial com 200 g/l de
principio ativo) em 25 ml de agua Milli-Q. O agente seletor deve ser filtroesterelizado.

Apbés o co-cultivo, os calos foram transferidos para o meio MPT e
permaneceram no escuro por 10 dias a temperatura de 25°C + 1. Em seguida foram
transferidos para 0 meio MRC, e incubados por 10 dias a 27°C+1°C em fotoperiodo de
16 horas de luz e 8 horas de escuro, intensidade inicial luminosa de 1,0 pmol m? s, a
intensidade luminosa deve ser ajusta semanalmente incrementando 5,0 pmol m? s até
30,0 pmol m™? s, Os calos permanecem no meio MRC, com trocas a cada 10-15 dias
até a completa regeneracdo da parte aérea e enraizamento. O controle negativo da
transformacdo permanece no meio MPT até completa regeneracdo. Para o teste da
efetividade no BAP na regeneracdo dos calos da variedade RB92579, foi utilizada a
concentracdo 1 mg/l de meio, MPT ou MRC.

As condigOes experimentais foram: Controle de Regeneracdo da Cultura de
Tecidos (CR) (calos regenerados que ndo passaram pelo processo de transformacao),
Controle Negativo da Transformacdo (CN) (calos regenerados que passaram pelo
processo de transformacdo sem a presenca da agrobactéria com vetor binario), Calos
Transformados (CT) (calos que passaram pelo processo de transformacdo com o vetor
E305), cada condicdo foi testada, quanto a sua capacidade de regeneracdo, na presenca
ou auséncia de BAP. As condiges CR e CN foram regeneradas em o meio MPT (sem
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agente seletor de transformacdo). A aclimatacdo das plantas obtidas, para ambas das

variedades, foi realizada como descrito por Basso et al., (2017).

9.7 Selecdo dos eventos de cana-de-agucar transformados

Os eventos de cana-de-agucar foram selecionados quanto a sua resisténcia
gerada pelo gene bar ao glufosinato de aménio, adicionado a 3 mg/litro de meio de
regeneracdo apos a transformacdo (BASSO et al., 2017).

Posteriormente, a deteccdo da transformacdo se deu por meio ensaios
soroldgicos para detectar a enzima fosfinotricina acetiltransferase em plantas, usando o
kit de tiras de teste TraltChek® (RomerLabs®), seguindo as instrugdes do fabricante.

Apds aclimatacdo em casa de vegetacdo, as plantas selecionadas foram
submetidas a uma nova etapa de selecdo por meio do bioensaio de pintura foliar,
realizado pincelando uma solugéo do herbicida comercial Liberty® (200 g/l de principio
ativo) 1% (v/v) em agua, em uma area da superficie adaxial de uma folha de cana-de-
aclcar e, em seguida, avaliando a resisténcia gerada pela expressdo do gene bar

aproximadamente cinco dias ap6s o pincelamento.

10 RESULTADOS

10.1 Genes candidatos PPOs encontrados no genoma da variedade SP80-3280

Ao buscar por genes PPO no genoma de cana-de-agucar, variedade SP80-3280,
foram encontrados 26 genes candidatos identificados por sua similaridade a genes PPO
validados em outras espécies, e que possuiam todos os dominios conservados
caracteristicos da familia génica PPO1-DWL (pfam12142), PPO1-KFDV (pfam12143)
e Tyrosinase (pfam00264). Todas as sequéncias estdo disponiveis no apéndice 02.

As sequéncias PPOs de cana-de-agUcar encontradas nesse trabalho se separaram
em dois clados, mas ambos agrupando-se apenas entre monocotiledéneas. Os nos de
clados maiores apresentam valores mais baixos na analise de bootstrap (valor menor
que <50%) e os nos de clados menores apresentam valores maiores e bem suportados
(valores de bootstrap >70%) valores de referéncia semelhantes aos encontrados em
analises filogenéticas de PPO (TRAN et al., 2012). Dezenove sequéncias de PPOs de
cana-de-acucar ficaram alocadas em um clado Unico e separado das demais espécies,
agrupadas com a sequéncia de PPO encontrada e em cana-de-aglcar ShPPOO1-

Saccharum_hybridum-confirmed validada para o escurecimento enzimatico pos-


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/cddsrv.cgi?ascbin=8&maxaln=10&seltype=2&uid=pfam12142
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/cddsrv.cgi?ascbin=8&maxaln=10&seltype=2&uid=pfam12143
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processamento (BUCHELLI et al., 1996; VICKERS et al., 2005). As demais ficaram

proximas de plantas com metabolismo C4 como abacaxi (Ananas comosus), arroz

(Oryza sativa) e cevada (Hordeum vulgare). Nessas variedades também sdo relatadas o

escurecimento enzimatico atribuido a PPO e o escurecimento oriundo do ataque de

patogenos (FIGURA 10.1).

Figura 10.1 - Arvore filogenética construida a partir de cinquenta sequéncias de

aminoéacidos de polifenol oxidase (PPO).
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Legenda: Alinhamento de aminoécidos realizado com ClustalW, arvore filogenética construida
com o método Maximum-Likelihood (ML) com 1000 réplicas de bootstrap no software MEGA

11.

Fonte: Do Autor (2022)

Ao analisar os dados de expressdo dos genes candidatos a PPO, foi possivel

avaliar a diferenca de expressao entre as variedades SP80-3280 e RB92579, sendo 0s
genes ShPPOO04, ShPPO08, ShPPO11, ShPPO12, ShPPO14, ShPPO16 e ShPPO17 os

mais expressos em ambas variedades. Dentre essas sequencias, é possivel notar maior



85

expressao para ShPPO04 e ShPPO12 na variedade RB92579, mas para a variedade
SP80-3280 a ShPPOO08 que apresentou maior expressao.

Figura 10.2 - Heatmap da expressédo de PPOs.
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Legenda: Comparagdo entre dados de RNA-Seq das variedades SP803280 e RB92579. A escala
mostra o nivel de expressdo com base em TPM (Transcri¢do por milh&o).
Fonte: Do autor (2022)

Os principais genes alvos para controle da expressdo via RNAi foram o0s
candidatos ShPPO04 e ShPPO14, cujas sequéncias que estdo mais proximas a de PPO
ja validada de cana-de-acUcar, que apresenta maior expressdo (FIGURA 3.2; FIGURA
3.3). A sequéncia escolhida para a constru¢cdo RNAi tem homologia para também poder
silenciar outros genes PPO, como a ShPPO08, ShPPO11 e ShPPO12, que apresentaram
expressdo total relevante quando comparados as demais sequéncias. O dsRNA
desenhado para PPO também pode fazer o controle pos-transcricional de outros genes
com menor expressao, e com menor intensidade uma vez que o dsRNA se liga por
complementaridade em uma sequéncias de 21 nucleotideos, entretanto essas sequéncias
possivelmente alvos possuem a expressdo muito baixa ou desprezivel quando
comparados aos alvos principais (FIGURA 10.2; TABELA 10.1).
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Tabela 10.1 — NUmero de nucleotideos que pareiam com dsRNA por gene e podem

causar RNAI
Sequéncia PPO Pareamento com dsRNA (nt)
ShPPO04 209*
ShPPO14 209*
ShPPO10 >160
ShPPO11 >160
ShPPO12 >160
ShPPO13 >160
ShPPO08 >160
ShPPOO06 >160
ShPPOO03 22
ShPPO05 22
ShPPO22 22
ShPPOO01 21
ShPPO02 21
ShPPOO07 21
ShPPO09 21

*pareamento total com o dsRNA

A fim de atribuir fungdo as PPOs encontradas, as sequéncias foram submetidas a

duas analises, a de Gene Ontology (GO) e proximidade evolutiva de genes de PPOs ja

caracterizadas, por meio da construcdo de uma arvore filogenética. Ao submeter todas

as sequéncias (encontradas em cana-de-aclcar e sequéncias ja caracterizadas de outras

espécies) a andlise de ontologia, quase todas as PPOs apresentaram-se ligadas a trés

funcdes, producédo e conversdo de energia, transporte e metabolismo e catabolismo de

metabdlitos secundarios. Entretanto, algumas sequéncias ndo puderam ter funcéo

atribuida pela analise de GO (FIGURA 10.4). As sequéncias de cana-de-agucar foram

atribuidas em funcGes de transporte e metabolismo de aminoacidos (E) e em fungdes

néo identificadas (S).
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Figura 10.4 — Clusters de Grupos Ortologos de proteinas (em inglés - COGs) de

cinguenta Polifenol oxidase (PPO)
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Legenda: C - Producéo e conversdo de energia, E - Transporte e metabolismo de aminoéacidos,
Q - Biossintese, transporte e catabolismo de metabolitos secundarios e S = Funcdo
desconhecida.

Fonte: Do autor (2022)

10.2 Transformacéo da variedade SP80-3280

Foi transformada uma massa de 6,5 g de calos embriogénicos, e apds 120 dias da
transformacédo foram obtidas 10 plantas controle negativo (CN), e 66 eventos de plantas
que passaram pelo processo de transformacdo com o vetor E305 para controle da
expressao da PPO por RNAI (FIGURA 10.5).

Com as plantas aclimatadas em casa de vegetacdo, apds 180 dias do inicio da
transformacdo, foram realizados testes sorologicos para a deteccdo da enzima
fosfinotricina acetiltransferase, enzima que confere a planta resisténcia ao agente seletor
glufosinato de amonia. Dos 66 eventos obtidos, apenas 56 foram aclimatados em casa
de vegetacdo com sucesso, e entre esses eventos 32 foram positivos, ou seja,
apresentaram a expressdo da enzima fosfinotricina acetiltransferase, detectavel no teste
sorolégico (FIGURA 10.6).
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O bioensaio de resisténcia ao herbicida Liberty® (1% V/V), foi a selegdo final
dos eventos transformados, onde é nitida a suscetibilidade das plantas ndo
transformadas e da resisténcia dos eventos que expressao o vetor de forma satisfatoria,
atribuindo resisténcia ao agente seletivo. Os eventos 09, 23 e 37, que em testes
anteriores eram indicados como transformados, podem ser plantas quiméricas (FIGURA
10.7).

Figura 10.5 — Etapas da transformacdo da variedade SP80-3280.

Legenda: A - Calos ap6s transformacdo/ inicio do processo de regeneracdo; B - Calos com
inicio da regeneracdo em meio de selecdo; C - Plantulas com parte aérea ja regenerada; D -
Plantulas em processo de enraizamento (meio de regeneracdo sem BAP); E - Plantulas
completamente regeneradas apds 120 de transformacdo, em processo de aclimatacdo; F -
Plantulas aclimatadas apds 150 dias apés a transformacao.

Fonte: Do autor (2022)
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Figura 10.6 — Eventos de transformacdo da variedade SP80-3280 aclimatadas em casa

de vegetacdo
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Legenda: A) Plantas aclimatas com 180 dias apds a transformacdo: B) Ensaio soroldgicos para
detectar a enzima fosfinotricina acetiltransferase em plantas transformadas com o vetor E305.
Fonte: Do autor (2022)

Figura 10.7- Eventos ap0s cinco dias da realizacdo do bioensaio de pintura foliar com

WL

herbicida Liberty® (1%V/V).
Legenda: CN — controle negativo de transformacéao; EV — Evento de Transformacéao
Fonte: Do autor (2022)

10.3 Transformacéo da variedade RB92579
O processo de obtencédo e transformacdo dos calos da variedade RB92579 foi
executado segundo descrito Basso et al. (2017). Entretanto, para o0 processo de
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regeneracdo dos calos foi necessario fazer adaptacdes do protocolo, como a reducdo da
quantidade de sacarose, utilizando uma concentracdo final de 2% M/V, a intensidade
luminosa também influenciou a regeneracao dos calos. Também foi avaliado o efeito de
6-benzilaminopurina (BAP) na regeneracgéo desta variedade.

A intensidade luminosa para regeneracdo precisou ser ajustada em relacdo ao
protocolo descrito para a variedade SP80-3280 (BASSO et al., 2017), para este
protocolo os calos saem do escuro e passam para iluminagio de 50 umol m? s?, com
fotoperiodo de 16/8 horas Luz/escuro, e em trés dias passa para a intensidade 100 umol
m2 s e apds trés dias novamente a intensidade é aumentada para 150 pmol m? s até a
regeneracdo completa da parte aérea e enraizamento. Para a variedade RB92579 a
intensidade luminosa inicial comeca em 1 pumol m? s (penumbra), e passa por um
incremento de 5 pmol m? s a cada 7 dias até atingir 30 umol m™ s, caso contrario os
calos embriogénicos oxidam rapidamente impedindo a regeneracgéo.

O BAP influenciou morfologicamente a regeneracdo nas trés condicGes
experimentais da cultura de tecidos. Para a condicdo CR, BAP induziu um maior
namero de regeneracao de area foliar, entretanto a parte aérea apresentou dismorfia nos
tecidos regenerados, quando comparados aos tecidos na auséncia de BAP. Os calos CR-
BAP permaneceram em meio com BAP por 60 dias ap0s o inicio da regeneracao,
apresentaram menor enraizamento ausente. Os calos na condigdo CR apresentaram e
regeneracdo completa da parte aérea e enraizamento satisfatorio (FIGURA 10.8).

A regeneracdo dos calos na condicdo experimental CN-BAP, teve resultado
semelhante a condicdo CR, maior inducdo de regeneracdo de parte aérea nos 15
primeiros dias na presenca de BAP, com desenvolvimento dimorfico e apds 45 dias
estagnacdo do desenvolvimento seguido de necrose dos calos. Para a condicdo CN os
calos regeneraram completamente, parte aérea e raiz ao final de 90 dias (FIGURA 10.9).

Para a condicdo CT, o BAP induziu o maior aparecimento e pontos de
regeneracdo que ndo prosperaram devido a presenca do agente seletor para o gene BAR.
As regides que regeneraram na presenca do agente seletor, ndo apresentaram diferenca
morfoldgica influenciada pelo BAP, como para as condi¢des experimentais CR-BAP e
CN-BAP uma vez que para ambas das condigdes (presenca/auséncia do BAP) os tecidos
regenerantes ndo se desenvolveram como para as demais condi¢cdes experimentais. Ao
final de 90 dias, os calos que renegaram na presenca do BAP necrosaram como para a o

experimento CN-BAP. Mesmo as plantas sem adi¢cdo de BAP no meio ndo regeneraram
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suficiente para dar origem a uma planta morfologicamente capaz de se desenvolver fora
das condi¢Ges de cultura de tecidos (FIGURA 10.10).

Figura 10.8- Regeneracédo dos calos da variedade RB92579 na condigdo experimental

CR-BAP e CR, com 15, 45 e 90 dias ap0s a transformacéo.
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Legenda: CR - Controle de regeneracdo meio sem adicdo de BAP; CR-BAP — controle de
regeneracdo meio com adicdo de BAP.

Fonte: Do autor (2022)
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Figura 10.9- Regeneracdo dos calos da variedade RB92579 na condicdo experimental
CN, com 15, 45 e 90 dias.
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Legenda: CN - Controle de regeneracdo meio sem adicdo de BAP; CN-BAP — controle de
regeneracdo meio com adicdo de BAP.

Fonte: Do autor (2022)
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Figura 10.10 - Regeneracdo dos calos da variedade RB92579 na condicdo experimental
CT, com 15, 45 e 90 dias
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Legenda: CR - Controle de regeneracdo meio sem adi¢do de BAP; CR-BAP — controle de
regeneracdo meio com adicdo de BAP.

Fonte: Do autor (2022)
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De modo geral, os tratamentos CR-BAP e CN-BAP apresentaram maior inducéo
de regeneracdo de parte aérea, entretanto mesmo quando retirados do meio com BAP
(ap6s 60 dias do inicio da regeneracédo), seu enraizamento foi muito baixo ou nulo. Os
calos CR e CN que regeneram sem a presenca de BAP, apresentam parte aérea e
enraizamento morfologicamente bem estruturadas, sendo aptos a passar pelo processo
de aclimatacdo. Os calos que passaram pelo processo de transformacdo (CT),
apresentaram regeneracdo muito baixa independente da presenca do BAP, regenerando

apenas parte aérea, possivelmente devido ao efeito no gene de PPO (FIGURA 10.11).

Figura 10.11 - Gréafico de regeneracdo de calos embriogénicos obtidos a partir da
variedade RB92579.
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Legenda: CR — controle de regeneracdo; CN — controle negativo de transformacdo; CT — calos
transformados; RA — Regeneracdo somente da parte aérea; RC — regeneragdo completa (parte
aérea e raiz); BAP — presenca de 6-benzylaminopurine no meio de regeneragéo.

Fonte: Do Autor (2022)
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11. DISCUSSAO

Familia génica das PPOs apresentam grande variabilidade em seu tamanho,
estrutura e nimero de genes em funcdo da espécie analisada, um exemplo desta
variabilidade é a presenca de introns nas sequéncias de PPOs dependente, da espécie
(Tran et al., 2012). Acreditava-se que originalmente os genes de PPO ndo possuiam
introns, por serem identificadas primeiramente em eudicotiled6nias que apresentarem
genes com éxon unicos (NEWMAN et al., 1993). Posteriormente, foram identificados
introns em cherimoya (Annona cherimola) e populus (Populus trichocarpa),
demonstrando a variabilidade estrutural do gene da PPO (PRIETO et al., 2007; TRAN
et al., 2011). Em cana-de-agucar, foram identificados genes de éxon Unicos e com
apenas um intron, o nimero de membros da familia pode variar em funcéo da variedade.
No genoma da variedade SP80-3280 foram encontrados 26 candidatos (SOUZA et al.,
2019), enquanto na variedade R570 sdo descritos apenas 9 (GARSMEUR et al., 2018)
candidatos a gene PPO. Para os candidatos encontrados na variedade SP80-3280, é
possivel observar a variagdo estrutural, encontrando genes com éxon Unicos e genes
com a presenca de intron Gnico (APENDICE 02). Devido & complexidade do genoma
da cana-de-acucar é dificil descrever em quais cromossomos cada candidato a gene
PPO estéa localizado, ou ainda verificar quais genes sdo duplicados dentro do genoma.

As sequéncias de PPO de diferentes espécies de plantas separam-se entre
monocotiledéneas e dicotiledéneas, quando analisadas por filogenia, além de poder
haver separacdo em diferentes clados da mesma espécie, essa diversificacdo € em parte
uma consequéncia da duplicacdo e divergéncia de genes especificos da mesma espécie
(Tran et al., 2012). Em cana-de-agucar, esta separacdo em clados diferentes pode ser
proveniente das caracteristicas genéticas das variedades hibridas, oriundas do
cruzamento interespecifico entre as espécies S. officinarum e S. spontaneum (JANNOO
et al.,, 1999). As variedades modernas sdo altamente heterozigotas, aneupldides e
contém cerca 100-130 cromossomos, cerca de 70-80% derivadas de S. officinarum e 10-
20% de S. spontaneum e ~10% sdo derivadas de recombinacdo interespecifica
(JANNOO et al., 1999; PIPERIDIS et al., 2010).

A caracterizacdo génica das PPOs em familias vegetais como Solanaceae e
Poaceae aponta para a funcdo de resisténcia a doencas (NGADZE et al., 2012;
THIPYAPONG et al.,, 2004), mas também direciona para outras participacdes no
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metabolismo como a sintese de betalaina (NAKATSUKA et al., 2013), metabolismo da
tirosina em L-DOPA, precursor de alcaloides (ARAJI et al., 2014) e biossintese de
lignina (CHO et al., 2003). A PPO pode ainda estar relacionada a reacdo de Mehler, que
atua como um sumidouro para a energia luminosa ndo utilizada em condicdes de
estresse hidrico onde os estbmatos encontram-se fechados, processo essencial para
evitar a formacdo de espécies reativas de oxigénio (BIEHLER et al., 1996). Logo,
plantas com elevados niveis de PPO seriam tolerantes ao estresse hidrico, duas
caracteristicas atribuidas a variedade RB92579, elevada atividade da PPO (capitulo 1
deste estudo) e tolerdncia a estresse hidrico (RIDESA, 2010), entretanto esse
mecanismo é incerto e depende de mais estudos (JUKANTI, 2017).

Analises de Gene Ontology apontou a participacdo da PPO em cana-de-agucar
principalmente no metabolismo de aminoacidos, e a funcBes desconhecidas.
Considerando a influéncia no metabolismo de aminoacidos, o controle negativo de
expressdao da PPO em cana-de-acUcar poderia causar falha no desenvolvimento das
plantas transformadas. O efeito da regulacdo negativa de uma PPO com funcéo
tirosinase/catecase foi observado em linhagens transformadas de noz (Juglans regia).
As plantas transgénicas apresentaram lesdes necrdticas nas folhas sem que houvesse
acao de qualquer tipo de patdgeno, indicando um papel fundamental da PPO no
metabolismo secundario das plantas e no controle da morte celular nesta espécie
(ARAJI et al., 2014). Resultado semelhante foi encontrado na variedade RB92579, nos
calos que passaram pelo processo de transformacdo com o vetor E305, ndo se
desenvolveram como os controles (CR e CN), o desenvolvimento anormal e manchas
necraticas nas regeneracdes podem ser uma indicacdo da acdo do silenciamento do gene
PPO para esta variedade.

Outro ponto relevante deve ser considerado, que independente da funcéo
fisiolégica que PPO exerca na cana-de-acUcar, seu principal impacto a nivel industrial
estd na sua atividade poOs-processamento que gera escurecimento do caldo apos sua
extracdo. Todas as PPOs com atividade catecase levaram a producdo de o-quinonas e na
consequente geracdo das melaninas que escurecem o caldo. A maioria dos esforcos de
pesquisa estdo concentrados em meios de contornar esse problema gerado no pés-
processamento pela PPO, desenvolvendo estudos de caracterizacdo e métodos de
controle fisico-quimicos (PATTON et al., 1992; QUDSIEH et al., 2002; SINGH et al.,
2018) e por metodos biotecnologicos de melhoramento vegetal (VICKERS et al., 2005).
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A intensidade luminosa é um fator determinante para o desenvolvimento e
regeneracdo de plantas em cultura de tecidos, cada variedade tem uma exigéncia de
intensidade luminosa para sua regeneracao, a maioria dos estudos em cana-de-agUcar
sugere que a luz deve ser incrementada progressivamente, e cada variedade tem um
limite 6timo para ndo causar danos aos tecidos (BASSO et al., 2017; DONG et al.,
2014; LARKIN, 1981). A variedade SP80-3280 o incremento luminoso é feito em
curtos intervalos chegando a quantidade maxima de 150 m2 s (BASSO et al., 2017),
enquanto outros protocolos sugerem que a intensidade final ndo deve ser superior a 50
m2 s (DONG et al., 2014). A variedade RB92579 teve seu limite 6timo de
luminosidade em 30 m~2 s com incremento progressivo de 5 m2 s a cada 7 dias.

Embora a variedade SP80-3280 ndo exerca um grande protagonismo em termos
de producdo industrial (IAC, 2021), é de grande importancia para estudos e
desenvolvimento tecnoldgico por meio de ferramentas biotecnoldgicas, pois possui
genoma sequenciado, embora ndo totalmente anotado (SOUZA et al., 2019), e protocolo
de cultura de tecidos e transformacdo bem estabelecidos (BASSO et al.,, 2017). O
protocolo utilizado permitiu a obtengdo de varios eventos da variedade SP80-3280,
resistentes ao agente seletivo, glufosinato de amonio (FIGURA Figura 3.7). Para a
avaliacdo do efeito do controle da expressao de genes PPO por RNAI é necessario o
desenvolvimento e propagacdo dos eventos obtidos em volume e maturagdo necessarios
para extracdao do caldo e avaliacdo fenoldgica, a redugdo do escurecimento do caldo de
cana-de-acucar. Analisar o nivel de expressdao das PPOs também exige a propagagédo
dos eventos, pois a expressdo da PPOs ¢ identificada em tecidos jovens como,
meristemas e colmos imaturos (BUCHELI et al., 1996), o que necessariamente faz com
que a coleta e avaliacdo das amostras o torne um experimento destrutivo.

Diferentes protocolos sdo encontrados para o desenvolvimento em cultura de
tecidos e transformacdo de cana-de-acucar (ARENCIBIA et al., 1998; BASSO et al.,
2017; DONG et al., 2014; MANICKAVASAGAM et al., 2004), o que deixa claro que a
resposta morfogénica € genotipo-dependente, e para a obtencéo de calos, transformacao
e regeneracdo de cada variedade de cana-de-aglUcar € necessaria a adaptacdo de
protocolo (CIDADE et al., 2006). A regeneracdo de calos em plantas pode ocorrer em
meio desprovido de reguladores na presenca de luz, dependendo da variedade utilizada
(LAKSHMANAN et al., 2006; TAYLOR et al., 1992).

Neste trabalho foi possivel observar que as condi¢Ges de regeneracdo dos calos
embriogénicos da cana-de-agucar, sdo diferentes, principalmente no que se diz respeito
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ao uso de reguladores e intensidade luminosa para a regeneracdo. Para a variedade
SP80-3280, o BAP na concentracdo de 1 mg/l de meio, estimula o desenvolvimento da
parte aérea das plantas, o que resulta em uma maior obtencdo de plantas regeneradas.
Entretanto, para a variedade RB92579 o uso da mesma concentracdo de BAP no meio
prejudicou o desenvolvimento morfolégico dos calos que passaram pelo processo de
regeneracdo, inibindo o crescimento de raizes ou até mesmo levando a morte dos calos.

A exposicdo prolongada ou excesso de BAP pode acarretar alteracBes genéticas
e anomalias morfofisiolégicas como a fasciacdo e hiperidricidade (Bairu et al., 2007), e
efeitos deletérios no enraizamento (VALERO et al.,, 2010). Além dos efeitos
morfoldgicos causados pelo BAP, o acUmulo citocininas e sua conversao em
metabdlicos toxicos causam a necrose de tecidos (BAIRU et al., 2011;
SURAKSHITHA et al., 2019), observado nos calos da variedade RB92579, que
estavam em meio com adicéo de BAP.

O numero de regeneracdo completa (parte aérea e raiz) para a variedade
RB92579 foi melhor nas condi¢gdes em que ndo havia BAP, embora o BAP tenha gerado
um elevado nimero de regenerantes a partir de area foliar, mas com alteracdes
morfoldgicas, e com auséncia de enraizamento, mesmo quando retiradas do meio com
BAP a fim de se induzir o enraizamento. Logo o uso do BAP retarda o processo de
regeneracdo das plantas da variedade RB92579, além de causar alteracdes morfologicas

em seu desenvolvimento.

12. CONSIDERACOES FINAIS

No genoma de cana-de-agucar variedade SP803280 foi possivel identificar 26
candidatos a genes da familia PPO, destes apenas 17 apresentaram expressao no tecido
analisado. Os genes possuem estrutura varidvel podendo conter introns ou ndo. Além
disso, os genes se distribuem de forma distinta em dois clados, possivelmente devido a
variedade ser hibrida.

A atribuicdo de funcdo aos genes de PPO encontrados em cana-de-agucar por
meio de estudos filogenéticos e analises de bioinformatica sdo determinantes para
entender sua funcdo fisioldgica, bem como desenvolver estratégias eficazes baseadas
em biotecnologia a fim de controlar sua expressdo, e por consequéncia reduzir o seu
escurecimento enzimatico pos-processamento atribuido a PPO, sem que isso interfira no

desenvolvimento fisiologico da planta.
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A adaptacdo de protocolos eficientes para cultura de tecidos e transformacéo de
cana-de-agucar para cada variedade € um passo determinante para o melhoramento de
variedades disponiveis no mercado, por meio de ferramentas biotecnoldgicas.

A dificuldade na regeneracédo da variedade RB92579 apds a transformacédo pode

estar atribuida a funcao fisiologica da PPO nesta variedade.

13. PERSPECTIVAS FUTURAS

Os eventos de transformagdo por RNAI serdo propagados para verificar o efeito
do silenciamento da PPO no escurecimento enzimatico da cana-de-agucar.

A influéncia da PPO no desenvolvimento morfologico da variedade RB92579

precisa ser melhor investigado.
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Tabelas A1-A4 - Comportamento da atividade relativa da polifenol oxidase

(PPO) nas diferentes partes do colmo de cana-de-agucar em funcdo da varia¢do do pH.

A melhor faixa para o estudo da atividade enziméaticada da PPO €é o pH entre 6,5-7.

Tabela Al - Efeito do pH na Atividade Relativa de PPO (%) de caldos de cana em

Variedade RB92579 (579)

Atividade Relativa PPO (%0)

pH Topo Des. padrdao Meio Des. padrao Base Des. padrao

55 0,73
6 0,88
6,5 1,00
7 096
7,5 0,69
8 0,20

0,46
0,38
0,17
0,32
0,51
0,03

0,07
0,12
0,12
0,21
0,18
0,11

0,03
0,05
0,07
0,06
0,06
0,06

0,08
0,14
0,17
0,17
0,14
0,07

0,04
0,08
0,10
0,05
0,08
0,10

diferentes partes na variedade RB92579.
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Tabela A2 - Efeito do pH na atividade relativa de PPO (%) de caldo de cana em

diferentes partes na variedade RB07818.

Variedade RB07818 (818)

Atividade Relativa PPO (%)

pH Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padrao

55 0,13
6 0,16
6,5 0,23
7 0,28
7,5 0,17
8 011

0,04
0,06
0,07
0,06
0,04
0,02

0,03
0,04
0,08
0,11
0,06
0,04

0,02
0,03
0,03
0,04
0,03
0,02

0,02
0,02
0,07
0,13
0,10
0,08

0,00
0,01
0,02
0,01
0,01
0,01

Tabela A3 - Efeito do pH na atividade relativa de PPO (%) de caldos de cana em

diferentes partes na variedade RB951541.

Variedade RB951541 (1541)

Atividade Relativa PPO (%0)

pH Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padréo

55 0,18
6 0,23
6,5 0,32
7 041
7,5 0,25
8 0,15

0,06
0,10
0,13
0,13
0,06
0,05

0,06
0,07
0,19
0,18
0,08
0,05

0,02
0,02
0,08
0,05
0,03
0,01

0,04
0,06
0,14
0,18
0,06
0,04

0,02
0,02
0,02
0,05
0,02
0,01

Tabela A4 - Efeito do pH na atividade relativa de PPO (%) de caldo de cana em

diferentes partes na variedade SP791011.

Variedade SP791011 (1011)

Atividade Relativa PPO (%)

pH Topo Des. padrdo Meio Des. padrao Base Des. padrao

55 0,13
6 0,15
6,5 0,38
7 0,27
7,5 0,17
8 011

0,06
0,07
0,12
0,07
0,04
0,02

0,02
0,03
0,08
0,12
0,08
0,06

0,01
0,01
0,01
0,02
0,03
0,02

0,04
0,05
0,10
0,13
0,07
0,05

0,04
0,05
0,04
0,01
0,03
0,02
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Concentracéo do efeito do substrato

As tabelas A5-A8 indicam a melhor concentracdo de substrato (catecol) para a
atividade da polifenol oxidase. A concentracdo de 50 mM apresentou maior

uniformidade entre as variedades.

Tabela A5 - Efeito da concentragdo de substrato na atividade relativa de PPO (%) do

caldo de cana da variedade RB92579 em diferentes partes.

Variedade RB92579 (579)
Atividade Relativa PPO (%0)
Substrato (mM) Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padrao

200 0,13 0,05 0,04 0,03 0,05 0,03
150 0,69 0,19 0,08 0,03 0,12 0,05
100 0,87 0,19 0,11 0,02 0,15 0,07
75 0,90 0,19 0,13 0,03 0,17 0,07
50 0,99 0,17 0,14 0,04 0,18 0,08
35 1,00 0,19 0,15 0,03 0,18 0,09
25 0,94 0,23 0,13 0,02 0,18 0,09
15 0,93 0,21 0,14 0,01 0,13 0,11

Tabela A6 - Efeito da concentracdo de substrato na atividade relativa de PPO (%) do

caldo de cana da variedade RB07818 em diferentes partes.

Variedade RB07818 (818)
Atividade Relativa PPO (%)
Substrato (mM) Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padrao

200 0,05 0,01 0,03 0,02 0,03 0,03
150 0,88 0,17 0,45 0,05 0,52 0,04
100 0,97 0,17 0,41 0,07 0,44 0,04
75 0,97 0,22 0,37 0,07 0,35 0,03
50 0,99 0,22 0,30 0,06 0,27 0,04
35 0,98 0,24 0,26 0,06 0,24 0,05
25 1,00 0,25 0,21 0,05 0,18 0,05

15 0,95 0,24 0,16 0,06 0,13 0,04
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Tabela A7 - Efeito da concentracdo de substrato na atividade relativa de PPO (%) do

caldo de cana da variedade RB951541 em diferentes partes.

Variedade RB951541 (1541)

Atividade Relativa PPO (%0)

Substrato (mM) Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padrao

200
150
100
75
50
35
25
15

0,08
0,68
0,79
0,87
0,97
1,00
0,96
0,94

0,02
0,11
0,11
0,15
0,23
0,26
0,30
0,25

0,05
0,32
0,31
0,37
0,37
0,35
0,32
0,34

0,03
0,03
0,02
0,03
0,03
0,05
0,06
0,04

0,14
0,33
0,32
0,34
0,34
0,34
0,25
0,25

0,16
0,07
0,08
0,10
0,10
0,11
0,10
0,10

Tabela A8 - Efeito da concentracdo de substrato na atividade relativa de PPO (%) do

caldo de cana da variedade SP791011 em diferentes partes.

Variedade SP791011 (1011)

Atividade Relativa PPO (%0)

Substrato (mM) Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padréao

200

150

100
75
50
35
25
15

0,07
0,85
0,86
0,98
1,00
0,98
0,97
0,90

0,03
0,15
0,04
0,26
0,30
0,32
0,35
0,31

0,03
0,43
0,38
0,33
0,30
0,27
0,25
0,20

0,01
0,05
0,02
0,03
0,04
0,04
0,08
0,09

0,03
0,45
0,39
0,41
0,32
0,30
0,27
0,23

0,01
0,07
0,09
0,21
0,11
0,07
0,04
0,06
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Efeito do inibidor

As Tabelas A9-A12 demonstram o efeito do inibidor acido ascorbico na
atividade da polifenol oxidase (PPO). A partir de uma concentracdo de 15 mM ja
apresentam inibicdo significativa e com concentracdo de 20 mM hé inibicdo completa
em todas as variedades.

Tabela A9 - Efeito do inibidor na atividade relativa de PPO (%) do caldo de cana da

Variedade RB92579 (579)

Atividade Relativa PPO (%)

Acido ascorbico (mM) Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padrio

20 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
15 0,03 0,02 0,00 0,00 0,00 0,00
10 0,67 0,17 0,01 0,00 0,00 0,00
5 0,96 0,07 0,11 0,07 0,15 0,15
2,5 1,00 0,06 0,22 0,04 0,29 0,15
0 0,93 0,04 0,33 0,03 0,36 0,14

variedade RB92579 em diferentes partes

Tabela A10 - Efeito do inibidor na atividade relativa de PPO (%) do caldo de cana da

Variedade RB07818 (818)

Atividade Relativa PPO (%)

Acido ascorbico (mM) Topo Des. padrdo Meio Des. padrdo Base Des. padréo

20 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
15 0,01 0,00 0,01 0,01 0,05 0,08
10 0,02 0,02 0,02 0,01 0,09 0,13
5 0,88 0,10 0,08 0,09 0,05 0,02
2,5 1,00 0,11 0,22 0,08 0,13 0,07
0 0,89 0,15 0,20 0,06 0,15 0,00

variedade RB07818 em diferentes partes.
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Tabela A1l - Efeito do inibidor na atividade relativa de PPO (%) do caldo de cana da

Variedade RB951541 (1541)

Atividade Relativa PPO (%)

Acido ascorbico (mM) Topo Des. padrdo

Meio Des. padrédo Base Des. padréo

20
15
10
5
2,5
0

0,00
0,01
0,09
0,96
1,00
0,88

0,00
0,00
0,11
0,20
0,16
0,11

0,00
0,01
0,01
0,56
0,66
0,48

0,00
0,01
0,00
0,13
0,08
0,07

0,00
0,01
0,19
0,55
0,66
0,42

0,00
0,00
0,35
0,09
0,10
0,06

variedade RB951541 em diferentes partes.

Tabela A12 - Efeito do inibidor na atividade relativa de PPO (%) do caldo de cana da

Variedade SP791011 (1011)

Atividade Relativa PPO (%)

Acido ascorbico (mM) Topo Des. padrédo

Meio Des. padrdo Base Des. padrao

20
15
10
5
2,5
0

0,00
0,01
0,04
0,94
1,00
0,88

0,00
0,01
0,03
0,18
0,10
0,12

0,00
0,01
0,01
0,08
0,44
0,29

0,00
0,01
0,00
0,05
0,07
0,06

0,00
0,00
0,02
0,15
0,49
0,25

0,00
0,00
0,01
0,07
0,06
0,04

variedade SP791011 em diferentes partes.
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Termiestabilidade of PPO

Os efeitos da temperatura nas caracteristicas termodinamicas do PPO do caldo
de cana RB92579, como constante de desnaturacdo (kd) e meia-vida (ti2) estdo

resumidos na Tabela 13 e indicam que o PPO foi desativado termicamente.

Tabela Al13 - Pardmetros termodindmicos para desnaturagdo térmica do caldo de cana

RB92579
Temperature (°C) kd (h'h) t12 (h)
30 0.357 1.935
40 0.483 1.430
50 1.055 0.654
60 2.538 0.272
70 3.242 0.213

Figura Al — Atividade residual do PPO em diferentes temperaturas em caldo de cana,
variedade RB92579 no topo.
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Tabela A14 — Desreplicacdo de compostos identificados no caldo de cana-de-agUcar
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- RT e . MS/MS neg (% o i . . Erro  Discriminante Ref./Banco de
Metabdlito (ID) (min) [M-H] [M+H] uv intensidade) MS/MS pos (% intensidade) Formula (ppm) (Grupo) dados
449 (precur.) — 287 (3), 299
447 (precur.) — 285 (4), 297 (64), 311 (4), 329 (100), 339 , .
Orientin (1) 10.56 447.0929 449.1098 3‘(‘5% (5), 327 (93), 357 (74), 369 (10), 353 (38), 365 (10). 377 CatHxOn %85((”295))’ G2, G3 and G4 COlgggQg)fg al.
(3), 429 (7) (8), 383 (15), 395 (23), 413 = (P
(30), 431 (23)
caf?éS-I(Eai-nic 842 353.0882 355.1030 3%%3] 353 (precur) — 173 (2), 179 355 (precur) — 135 (5), 145 .\ o -L1(neg); o 4y Coutinho et al.
yid : : : ' (2), 191 (100) (6), 163 (100) 1671800 1 7 nos an (2016)
acid (2) 239
433 (precur.) — 271 (5), 283
(92), 295 (4), 313 (100), 323 , Coutinho et al.
Vitexin (5) 1174 4310080 4331140 oo 4 (pr(elcouorj) ;4’12?336;4)’3” (17). 337 (44), 349 (12). 361 Ca1HaO10 ?496(?932)’ G3andG4  (2016); Knapsack
: (10), 367 (16), 379 (26), 397 (P DB
(27), 415 (17)
371 (precur.) — 85 (54), 111 . Coutinho et al.
Caffeoylglucarate ¢ ;579 5515 390.1033 500 100y 129 (4), 155 (12), 173 . CisHisOn LMY G3andGa  (2016); Rodrigues et
acid isomer (6) [M+NH.] -0.6 (pos) 18
(6) al. (2021)
trans-Aconitic 157.0134 i 173 (precur.) — 85 (100), 157 (precur.) — 111 (100), 1.1 (neg); PubChem; HMDB,;
acid (7) 249 173.0090 131 oy 129 (1) 139 (10) CeHeOs 1 4 (pos) G4 KEGG
Lutolin-7-O- 340, 1.1 (neg); PubChem; HMDB,;
hoxoside (3 1117 447.0028 449.1000 Doy 447 (precur) —285(77) 449 (precur) — 287 (100) CorHOu ) Tl G2, G3and G4 KEGG
4-0-(E)- 325, 353 (precur.) — 93 (11), 135 ] _ .
caffeoylquinic  8.15 353.0879 355.1026 300sh, (69), 173 (100), 179 (77), 191 163 (precur) = 89 (100), 117 o W\ -02(N€Q); o5 014 gq  Coutinho etal,
; (40), 135 (43), 145 (8) -0.7 (pos) (2016)
acid (9) 240 (92),
251 (precur.) — 85 (17), 93 .
. - 275.0522 273, ) 0.2 (neg); i
Unidentified (12) 580 2510860 [\t 5o (9), 121 (23)(,1154;5 (100), 189 CioHizOs g 12V Gland G2
C-glycosid 61 ( ) ?6oso§precgr()5 313 5823’ 243 2.0 (neg) (20?2;#&2&?;3:{3 et
6-C-glycoside- 331, 461 (precur.) — 298 (5), 341 (100), 353 (13), 367 (47), 37 .0 (neg); ’ .
diosmetin (13) 1212 461.1080 46831254 0, (100), 371 (22) (12), 397 (17), 409 (32), 427 C2H201 4 '(pog) G2 G3and G4 ""O"Iii?f:)e’tgle

(29), 445 (21)

(2014)!



Luteolin (14)

Taxifolin-3-O-
glucoside or
taxifolin-7-O-
glucoside (16)

Maysin (20)

Isoswertiajaponin
(24)

Unidentified (25)

Orientin 7.3'-
dimethyl ether
(37)

Apigenin-7-0O-
glucoside (45)
Naringenin-4’-O-
glucoside or
Naringenin-7-O-
glucoside (46)

Isovitexin-7-O-
rhamnoside (47)

Diosmetin-7-O-
glucoside (48)

Derhamnosylmay

16.03

10.22

12.96

10.84

11.17

12.52

12.37

11.42

11.27

12.75

13.69

285.0392

465.1033

575.14

461.1096

535.1813

475.1259

431.0967

433.1131

577.1551

461.1076

429.0807

287.0552

467.1186

577.16

463.1232

554.2228
[M+NH,]*

477.1400

433.1135

435.1295

579.1716

463.1242

431.0987
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344, 285 (precur.) — 133 (9), 151 287 (precur.) — 135 (5), 153 4.5 (neg); PubChem; HMDB,;
267 (5), 175 (2), 199 (1) 8), 163 (1), 241 (1) CwHo0s g7 G2,G3and G4 KEGG
465 (precur.) — 109 (16), Sriseadka et al.
289; 125 (88), 133 (100), 149 (17), 305 (precur.) — 127 (3), 137 CorHonO 1.3 (neg); G4 (2012); Alvarez-
210 167 (7),177(52), 193 (72),  (100), 153 (51), 179 (6) 27225120 4 (pos) Fernandez et al.
285 (35), 303 (29), 355 (6) (2016)23
342, 575 (precur.) — 285 (3), 297 ?57)7 égge‘(’g)) ;lz?g)( 1325)3 3(é)5 37 ()
284sh, (5), 325 (6), 367 (10), 411 i ; : " Ca7H28014 ' G3and G4 MassBank Europe
71 (41), 429 (7). 473 (10) 369 (30), 387 (6), 395 (14), -2.3 (pos)
’ : 413 (71), 431 (100)
463 (precur.) — 301 (4), 313
346, 461 (precur.) — 313 (4), 341 (100), 339 (10), 343 (68), 353 -1.4 (neg); Li et al. (2006); Wu
260 3 (18), 367 (54), 391 (13), 397 CooHz20n (005) Gl etal, (2013)45
(16), 409 (29), 427 (34), 445 ' ’
(24)
535 (precur.) — 175 (2), 299 .
279, ) 1.4 (neg); i
soash () 329 (10(2)2,)373 (3), 491 CasHz2012 5 (pos) Gl
477 (precur.) — 315 (3), 327
345 (100), 379 (69), 367 (16), 381 2.8 (neg):
270 475 (precur) — 460 (32)  (53), 393 (8), 405 (16), 411 CashzuOu 'y g 0%)’ G1 Mabry et al. (1984)°
(15), 423 (29), 441 (39), 459 © P
(21)
330, 271 (precur.) — 119 (3), 153 3.9 (neg); Castro-Moretti et al.
261 431 (precur.) — 269 (100) (15) C21H20010 1.4 (pos) G3 and G4 (2021)": PubChem
281, 433 (precur.) — 119 (3), 151 273 (precur.) — 119 (11), 123 2.1 (neg); Rao et al. (2022)8;
325sh  (18), 161 (3), 271 (100) (5, 147 (39), 153 (100) 022010 5 5 (o) G2 G3and G4 05 e
579 (precur.) — 283 (30), 313
335, 431 (precur.) — 271 (6), 283 (83), 337 (49), 367 (33), 379 CorHeO 2.0 (neg); G3 Piasecka et al.
262 (8), 311 (100), 341 (6)  (25), 397 (44), 415 (55), 433 #7530~ _1 3 (pos) (2015)°
(100)
339, 461 (precur.) — 284 (3), 299 463 (precur.) — 286 (2), 301 2.9 (neg); Rodrigues et al.
263 (100) (100) CorHzOu g g'ngs)  G2aNd G3 (2021)
336, - 431 (precur.) — 137 (5), 147 C21H18010 4.8 (neg);  G3 and G4 Rafsanjany et al.



sin (52)

3-0-(E)-
caffeoylquinic ~ 6.47
acid (60)

Naringenin-4’-O-
glucoside or
Naringenin-7-O-
glucoside (72)

11.07

3,4-di-O-(E)-
caffeoylquinic ~ 12.03
acid (75)

4,5-di-O-(E)-

caffeoylquinic ~ 13.05
acid (76)

Swertisin (101)  12.11

353.0877

433.1129

515.1194

515.1181

445.1143

355.1026

435.1278

517.1356

517.1353

447.1281

269

324,
300sh,
244

281,
324sh

324,

301sh, 161 (11), 173 (100), 179 (84),

241

324, 515 (precur.) — 135 (8), 173
301sh, (84), 179 (59), 191 (21), 353

241

333, 445 (precur.) — 297 (4), 325

270

353 (precur.) — 135 (36),
179 (51), 191 (100)

433 (precur.) — 119 (4), 151
(19), 271 (100)

515 (precur.) — 135 (13),

191 (36), 335 (20), 353 (77)

(100)

@)

(5), 153 (7), 273 (28), 299

(30), 313 (7), 329 (70), 341

(5), 359 (9), 369 (10), 387
(14), 413 (36)

- C16H1809

- C21H22010

- CasH24012

- Ca5H24012

447 (precur.) — 285 (3), 297
(100), 323 (10), 327 (56), 337
(16), 351 (40), 363 (8), 375 Cz2H2010
(12), 381 (14), 393 (24), 411
(29), 429 (17)

-3.2 (pos)

0.3 (neg);

-0.5 (pos)

2.6 (neg).
1.7 (pos)

0.2 (neg);
-3.0 (pos)

2.7 (neg);
-2.4 (pos)

-0.7 (neg);
1.1 (pos)

G3 and G4

114

(2015)™

Clifford et al.
(2003)*2; Coutinho et
al. (2016)

G2,G3and G4 Fetni et al. (2020)®

G4

G4

Gl

Clifford et al. (2003);
Parveen et al. (2011);
Zhou et al.
(2020)14,15

Clifford et al. (2003);
Parveen et al. (2011);
Zhou et al. (2020)

Colombo et al.
(2009); Deseo et al.
(2020)%6:7
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Apéndice 02

Informacgdes complementares referentes ao Capitulo 03

Expressdo genica dos genes de PPO anotados por meio de dados publicos de RNA-Seq
nas variedades SP80-3280 (Bioproject: PRJEB44302 / Biosample: SAMEA8568862) e
RB92579 Bioproject: PRIEB44302 / Biosample: SAMEA8568856, de colmo (entrends)

imaturos +1

PPO Gene Variedade SP803280* Variedade RB92579*
ShPPO01 0.000000 0.000000
ShPPO02 83.719163 0.000000
ShPPOO03 477.358978 0.000000
ShPPO04 117951.559316 197711.761290
ShPPO05 0.000000 0.000000
ShPPO06 17338.189907 27242.140477
ShPPOO07 0.000000 0.000000
ShPPO08 168092.291486 109856.235502
ShPPO09 0.000000 0.000000
ShPPO10 0.000000 0.000000
ShPPO11 98048.709135 128287.768715
ShPPO12 110337.822980 199613.371039
ShPPO13 12605.146425 20145.697419
ShPPO14 130126.198364 83312.317104
ShPPO15 37434.121809 3299.498456
ShPPO16 119594.298954 108069.717169
ShPPO17 139590.929410 40521.117317
ShPPO18 16446.647236 10823.924186
ShPPO19 31829.924699 56856.612525
ShPPO20 0.000507 14077.858201
ShPPO21 0.000000 0.000000
ShPPO22 43.081629 0.000000
ShPPO23 0.000000 181.980598
ShPPO24 0.000000 0.000000
ShPPO25 0.000000 0.000000
ShPPO26 0.000000 0.000000

*numero de copias
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Sequéncia do vetor E305-RNAI para o controle da transcricdo da PPO em cana-de-

agucar

GGCAGGATATATTCAATTGTAAATGGCTTCATGTCCGGGAAATCTACATGGATCAGCAATGA
GTATGATGGTCAATATGGAGAAAAAGAAAGAGTAATTACCAATTTTTTTTCAATTCAAAAAT
GTAGATGTCCGCAGCGTTATTATAAAATGAAAGTACATTTTGATAAAACGACAAATTACGAT
CCGTCGTATTTATAGGCGAAAGCAATAAACAAATTATTCTAATTCGGAAATCTTTATTTCGA
CGTGTCTACATTCACGTCCAAATGGGGGCTTAGATGAGAAACTTCACGATCGGCTCTAGACG
GGCCAACATGGTGGAGCACGACACTCTCGTCTACTCCAAGAATATCAAAGATACAGTCTCAG
AAGACCAAAGGGCTATTGAGACTTTTCAACAAAGGGTAATATCGGGAAACCTCCTCGGATTC
CATTGCCCAGCTATCTGTCACTTCATCAAAAGGACAGTAGAAAAGGAAGGTGGCACCTACAA
ATGCCATCATTGCGATAAAGGAAAGGCTATCGTTCAAGATGCCTCTGCCGACAGTGGTCCCA
AAGATGGACCCCCACCCACGAGGAGCATCGTGGAAAAAGAAGACGTTCCAACCACGTCTTCA
AAGCAAGTGGATTGATGTGAACATGGTGGAGCACGACACTCTCGTCTACTCCAAGAATATCA
AAGATACAGTCTCAGAAGACCAAAGGGCTATTGAGACTTTTCAACAAAGGGTAATATCGGGA
AACCTCCTCGGATTCCATTGCCCAGCTATCTGTCACTTCATCAAAAGGACAGTAGAAAAGGA
AGGTGGCACCTACAAATGCCATCATTGCGATAAAGGAAAGGCTATCGTTCAAGATGCCTCTG
CCGACAGTGGTCCCAAAGATGGACCCCCACCCACGAGGAGCATCGTGGAAAAAGAAGACCTT
CCAACCACGTCTTCAAAGCAAGTGGATTGATGTGATATCTCCACTGACGTAAGGGATGACGC
ACAATCCCACTATCCTTCGCAAGACCCTTCCTCTATATAAGGAAGTTCATTTCATTTGGAGA
GGACACGCTGAAATCACCAGTCTCTCTCTACAAATCTATCTCTCTCGAGTCCTCCACCGAAA
TGGGCCCCGAGCGCAGGCCCGCCGACATCCGCCGTGCCACCGAGGCCGACATGCCAGCCGTC
TGCACCATCGTGAACCACTACATCGAGACCTCCACGGTCAACTTCCGCACAGAGCCGCAGGA
GCCTCAGGAGTGGACCGACGACCTCGTGAGGCTGCGCGAGCGCTACCCCTGGCTCGTCGCTG
AGGTGGATGGCGAGGTCGCCGGCATCGCCTACGCGGGCCCCTGGAAGGTAAGTTTCTGCTTC
TACCTTTGATATATATATAATAATTATCATTAATTAGTAGTAATATAATATTTCAAATATTT
TTTTCAAAATAAAAGAATGTAGTATATAGCAATTGCTTTTCTGTAGTTTATAAGTGTGTATA
TTTTAATTTATAACTTTTCTAATATATGACCAAAATTTGTTGATGTGCAGGCACGCAACGCC
TACGACTGGACGGCGGAGAGCACCGTCTACGTGTCCCCACGCCACCAGCGCACCGGCCTGGE
CTCCACGCTCTACACCCACCTGCTCAAGAGCCTGGAGGCCCAGGGCTTCAAGTCCGTGGTCG
CTGTGATCGGCCTCCCCAACGACCCGAGCGTCCGTATGCACGAGGCCCTCGGCTACGLCGCCC
CGCGGGATGCTGAGGGCCGCGGGCTTCAAGCACGGCAACTGGCACGACGTGGGCTTCTGGCA
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GCTCGACTTCTCCCTGCCTGTCCCACCCCGCCCGGTGCTCCCCGTCACCGAAATCTGAACTC
CGGAATCGCGTTCGAGTATTATGGCATTGGGAAAACTGTTTTTCTTGTACCATTTGTTGTGC
TTGTAATTTACTGTGTTTTTTATTCGGTTTTCGCTATCGAACTGTGAAATGGAAATGGATGG
AGAAGAGTTAATGAATGATATGGTCCTTTTGTTCATTCTCAAATTAATATTATTTGTTTTTT
CTCTTATTTGTTGTGTGTTGAATTTGAAATTATAAGAGATATGCAAACATTTTGTTTTGAGT
AAAAATGTGTCAAATCGTGGCCTCTAATGACCGAAGTTAATATGAGGAGTAAAACACTGAAG
CCTGCAGGCATGCAAGCTGATCCACTAGAGGCCATGGGGGCCAATTTAAATGGCGTACGTGC
AGTGCAGCGTGACCCGGTCGTGCCCCTCTCTAGAGATAATGAGCATTGCATGTCTAAGTTAT
AAAAAATTACCACATATTTTTTTTGTCACACTTGTTTGAAGTGCAGTTTATCTATCTTTATA
CATATATTTAAACTTTACTCTACGAATAATATAATCTATAGTACTACAATAATATCAGTGTT
TTAGAGAATCATATAAATGAACAGTTAGACATGGTCTAAAGGACAATTGAGTATTTTGACAA
CAGGACTCTACAGTTTTATCTTTTTAGTGTGCATGTGTTCTCCTTTTTTTTTGCAAATAGCT
TCACCTATATAATACTTCATCCATTTTATTAGTACATCCATTTAGGGTTTAGGGTTAATGGT
TTTTATAGACTAATTTTTTTAGTACATCTATTTTATTCTATTTTAGCCTCTAAATTAAGAAA
ACTAAAACTCTATTTTAGTTTTTTTATTTAATAATTTAGATATAAAATAGAATAAAATARAAG
TGACTAAAAATTAAACAAATACCCTTTAAGAAATTAAAAAAACTAAGGAAACATTTTTCTTG
TTTCGAGTAGATAATGCCAGCCTGTTAAACGCCGTCGATCGACGAGTCTAACGGACACCAAC
CAGCGAACCAGCAGCGTCGCGTCGGGCCAAGCGAAGCAGACGGCACGGCATCTCTGTCGCTG
CCTCTGGACCCCTCTCGAGAGTTCCGCTCCACCGTTGGACTTGCTCCGCTGTCGGCATCCAG
AAATTGCGTGGCGGAGCGGCAGACGTGAGCCGGCACGGCAGGCGGCCTCCTCCTCCTCTCAC
GGCACCGGCAGCTACGGGGGATTCCTTTCCCACCGCTCCTTCGCTTTCCCTTCCTCGCCCGC
CGTAATAAATAGACACCCCCTCCACACCCTCTTTCCCCAACCTCGTGTTGTTCGGAGCGCAC
ACACACACAACCAGATCTCCCCCAAATCCACCCGTCGGCACCTCCGCTTCAAGGTACGCCGC
TCGTCCTCCCCCCCCCCCCCTCTCTACCTTCTCTAGATCGGCGTTCCGGTCCATGGTTAGGG
CCCGGTAGTTCTACTTCTGTTCATGTTTGTGTTAGATCCGTGTTTGTGTTAGATCCGTGCTG
CTAGCGTTCGTACACGGATGCGACCTGTACGTCAGACACGTTCTGATTGCTAACTTGCCAGT
GTTTCTCTTTGGGGAATCCTGGGATGGCTCTAGCCGTTCCGCAGACGGGATCGATCTAGGAT
AGGTATACATGTTGATGTGGGTTTTACTGATGCATATACATGATGGCATATGCAGCATCTAT
TCATATGCTCTAACCTTGAGTACCTATCTATTATAATAAACAAGTATGTTTTATAATTATTT
TGATCTTGATATACTTGGATGATGGCATATGCAGCAGCTATATGTGGATTTTTTTAGCCCTG
CCTTCATACGCTATTTATTTGCTTGGTACTGTTTCTTTTGTCGATGCTCACCCTGTTGTTTG
GTGTTACTTCTGCAGGTACTAGTTCCTTTGGGCCCTTGAAATCGATGGGCTTCGCATCCCTG
TGGCTGAGGTAGTCTAGGTCGACCAGCGCGTTGACGTTCGCCGTGTTCCGGTTGGGGTCGTA
CAGCGGGTTGGCAAAGGCGTCCTTGAAGAGAGCCGGCACCACCATGCCGGLCCGGLGLGTCCC
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AGCTCCAGAACGGCAGCGCGAAGGTTTTGTCGCCGATGAGGTCGCCCCCGGGETCTGGGAGGL
CAAGGTATCTAATCAGCCATCCCATTTGTGATCTTTGTCAGTAGATATGATACAACAACTCG
CGGTTGACTTGCGCCTTCTTGGCGGCTTATCTGTCTTAGGGGCAGACTCCCGTAAGCTTGGC
GACCTCATCGGCGACAAAACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGCGCCGGCCGGCAT
GGTGGTGCCGGCTCTCTTCAAGGACGCCTTTGCCAACCCGCTGTACGACCCCAACCGGAACA
CGGCGAACGTCAACGCGCTGGTCGACCTAGACTACCTCAGCCACAGGGATGCGAAGCCCATC
GATTTCAAGGGCCCAAAGGACTCGACTCGAATTTCCCCGATCGTTCAAACATTTGGCAATAA
AGTTTCTTAAGATTGAATCCTGTTGCCGGTCTTGCGATGATTATCATATAATTTCTGTTGAA
TTACGTTAAGCATGTAATAATTAACATGTAATGCATGACGTTATTTATGAGATGGGTTTTTA
TGATTAGAGTCCCGCAATTATACATTTAATACGCGATAGAAAACAAAATATAGCGCGCAAAC
TAGGATAAATTATCGCGCGCGGTGTCATCTATGTTACTAGATCGCTCGACGCATGCTGGTAC
CTGACGTCTGCGGCCGCATTAATTAAGGCCCTAAGGGCCAGATCTTGGGCCCGGTACCCGAT
CAGATTGTCGTTTCCCGCCTTCGGTTTAAACTATCAGTGTTTGACAGGATATATTGGCGGGT
AAACCTAAGAGAAAAGAGCGTTTATTAGAATAATCGGATATTTAAAAGGGCGTGAAAAGGTT
TATCCGTTCGTCCATTTGTATGTGCATGCCAACCACAGGGTTCCCCTCGGGAGTGCTTGGCA
TTCCGTGCGATAATGACTTCTGTTCAACCACCCAAACGTCGGAAAGCCTGACGACGGAGCAG
CATTCCAAAAAGATCCCTTGGCTCGTCTGGGTCGGCTAGAAGGTCGAGTGGGCTGCTGTGGC
TTGATCCCTCAACGCGGTCGCGGACGTAGCGCAGCGCCGAAAAATCCTCGATCGCAAATCCG
ACGCTGTCGAAAAGCGTGATCTGCTTGTCGCTCTTTCGGCCGACGTCCTGGCCAGTCATCAC
GCGCCAAAGTTCCGTCACAGGATGATCTGGCGCGAGTTGCTGGATCTCGCCTTCAATCCGGG
TCTGTGGCGGGAACTCCACGAAAATATCCGAACGCAGCAAGATATCGCGGTGCATCTCGGTC
TTGCCTGGGCAGTCGCCGCCGACGCCGTTGATGTGGACGCCGAAAAGGATCTAGGTGAAGAT
CCTTTTTGATAATCTCATGACCAAAATCCCTTAACGTGAGTTTTCGTTCCACTGAGCGTCAG
ACCCCGTAGAAAAGATCAAAGGATCTTCTTGAGATCCTTTTTTTCTGCGCGTAATCTGCTGC
TTGCAAACAAAAAAACCACCGCTACCAGCGGTGGTTTGTTTGCCGGATCAAGAGCTACCAAC
TCTTTTTCCGAAGGTAACTGGCTTCAGCAGAGCGCAGATACCAAATACTGTTCTTCTAGTGT
AGCCGTAGTTAGGCCACCACTTCAAGAACTCTGTAGCACCGCCTACATACCTCGCTCTGCTA
ATCCTGTTACCAGTGGCTGCTGCCAGTGGCGATAAGTCGTGTCTTACCGGGTTGGACTCAAG
ACGATAGTTACCGGATAAGGCGCAGCGGTCGGGCTGAACGGGGGGTTCGTGCACACAGCCCA
GCTTGGAGCGAACGACCTACACCGAACTGAGATACCTACAGCGTGAGCTATGAGAAAGCGCC
ACGCTTCCCGAAGGGAGAAAGGCGGACAGGTATCCGGTAAGCGGCAGGGTCGGAACAGGAGA
GCGCACGAGGGAGCTTCCAGGGGGAAACGCCTGGTATCTTTATAGTCCTGTCGGGTTTCGCC
ACCTCTGACTTGAGCGTCGATTTTTGTGATGCTCGTCAGGGGGGCGGAGCCTATGGAAAAAC
GCCAGCAACGCGGCCTTTTTACGGTTCCTGGCCTTTTGCTGGCCTTTTGCTCACATGTTCTT
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TCCTGCGTTATCCCCTGATTCTGTGGATAACCGATTACCGCCTTTGAGTGAGCTGATACCGC
TCGCCGCAGCCGAACGACCGAGCGCAGCGAGTCAGTGAGCGAGGAAGCGGAAGAGCGCCTGA
TGCGGTATTTTCTCCTTACGCATCTGTGCGGTATTTCACACCGCATATGGTGCACTCTCAGT
ACAATCTGCTCTGATGCCGCATAGTTAAGCCAGTATACACTCCGCTATCGCTACGTGACTGG
GTCATGGCTGCGCCCCGACACCCGCCAACACCCGCTGACGCGCCCTGACGGGCTTGTCTGCT
CCCGGCATCCGCTTACAGACAAGCTGTGACCGTCTCCGGGAGCTGCATGTGTCAGAGGTTTT
CACCGTCATCACCGAAACGCGCGAGGCAGGGGTACGTCGAGGTCGATCCAACCCCTCCGCTG
CTATAGTGCAGTCGGCTTCTGACGTTCAGTGCAGCCGTCTTCTGAAAACGACATGTCGCACA
AGTCCTAAGTTACGCGACAGGCTGCCGCCCTGCCCTTTTCCTGGCGTTTTCTTGTCGCGTGT
TTTAGTCGCATAAAGTAGAATACTTGCGACTAGAACCGGAGACATTACGCCATGAACAAGAG
CGCCGCCGCTGGCCTGCTGGGCTATGCCCGCGTCAGCACCGACGACCAGGACTTGACCAACC
AACGGGCCGAACTGCACGCGGCCGGCTGCACCAAGCTGTTTTCCGAGAAGATCACCGGCACC
AGGCGCGACCGCCCGGAGCTGGCCAGGATGCTTGACCACCTACGCCCTGGCGACGTTGTGAC
AGTGACCAGGCTAGACCGCCTGGCCCGCAGCACCCGCGACCTACTGGACATTGCCGAGCGCA
TCCAGGAGGCCGGCGCGGGCCTGCGTAGCCTGGCAGAGCCGTGGGCCGACACCACCALCGLCG
GCCGGCCGCATGGTGTTGACCGTGTTCGCCGGCATTGCCGAGTTCGAGCGTTCCCTAATCAT
CGACCGCACCCGGAGCGGGCGCGAGGCCGCCAAGGCGCGAGGCGTGAAGTTTGGLCCCCCGLC
CTACCCTCACCCCGGCACAGATCGCGCACGCCCGCGAGCTGATCGACCAGGAAGGCCGCACC
GTGAAAGAGGCGGCTGCACTGCTTGGCGTGCATCGCTCGACCCTGTACCGCGCACTTGAGCG
CAGCGAGGAAGTGACGCCCACCGAGGCCAGGCGGCGCGGTGCCTTCCGTGAGGACGCATTGA
CCGAGGCCGACGCCCTGGCGGCCGCCGAGAATGAACGCCAAGAGGAACAAGCATGAAACCGC
ACCAGGACGGCCAGGACGAACCGTTTTTCATTACCGAAGAGATCGAGGCGGAGATGATCGCG
GCCGGGTACGTGTTCGAGCCGCCCGCGCACGTCTCAACCGTGCGGCTGCATGAAATCCTGGC
CGGTTTGTCTGATGCCAAGCTCGCGGCCTGGCCGGCGAGCTTGGCCGCTGAAGAAACCGAGC
GCCGCCGTCTAAAAAGGTGATGTGTATTTGAGTAAAACAGCTTGCGTCATGCGGTCGCTGCG
TATATGATGCGATGAGTAAATAAACAAATACGCAAGGGGAACGCATGAAGGTTATCGCTGTA
CTTAACCAGAAAGGCGGGTCAGGCAAGACGACCATCGCAACCCATCTAGCCCGCGCCCTGCA
ACTCGCCGGGGCCGATGTTCTGTTAGTCGATTCCGATCCCCAGGGCAGTGCCCGCGATTGGG
CGGCCGTGCGGGAAGATCAACCGCTAACCGTTGTCGGCATCGACCGCCCGACGATTGACCGC
GACGTGAAGGCCATCGGCCGGCGCGACTTCGTAGTGATCGACGGAGCGCCCCAGGCGGCGGA
CTTGGCTGTGTCCGCGATCAAGGCAGCCGACTTCGTGCTGATTCCGGTGCAGCCAAGCCCTT
ACGACATATGGGCCACCGCCGACCTGGTGGAGCTGGTTAAGCAGCGCATTGAGGTCACGGAT
GGAAGGCTACAAGCGGCCTTTGTCGTGTCGCGGGCGATCAAAGGCACGCGCATCGGCGGTGA
GGTTGCCGAGGCGCTGGCCGGGTACGAGCTGCCCATTCTTGAGTCCCGTATCACGCAGCGCG
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TGAGCTACCCAGGCACTGCCGCCGCCGGCACAACCGTTCTTGAATCAGAACCCGAGGGCGAC
GCTGCCCGCGAGGTCCAGGCGCTGGCCGCTGAAATTAAATCAAAACTCATTTGAGTTAATGA
GGTAAAGAGAAAATGAGCAAAAGCACAAACACGCTAAGTGCCGGCCGTCCGAGCGCACGCAG
CAGCAAGGCTGCAACGTTGGCCAGCCTGGCAGACACGCCAGCCATGAAGCGGGTCAACTTTC
AGTTGCCGGCGGAGGATCACACCAAGCTGAAGATGTACGCGGTACGCCAAGGCAAGACCATT
ACCGAGCTGCTATCTGAATACATCGCGCAGCTACCAGAGTAAATGAGCAAATGAATAAATGA
GTAGATGAATTTTAGCGGCTAAAGGAGGCGGCATGGAAAATCAAGAACAACCAGGCACCGAC
GCCGTGGAATGCCCCATGTGTGGAGGAACGGGCGGTTGGCCAGGCGTAAGCGGCTGGGTTGT
CTGCCGGCCCTGCAATGGCACTGGAACCCCCAAGCCCGAGGAATCGGCGTGAGCGGTCGCAA
ACCATCCGGCCCGGTACAAATCGGCGCGGCGCTGGGTGATGACCTGGTGGAGAAGTTGAAGG
CGGCGCAGGCCGCCCAGCGGCAACGCATCGAGGCAGAAGCACGCCCCGGTGAATCGTGGCAA
GCGGCCGCTGATCGAATCCGCAAAGAATCCCGGCAACCGCCGGCAGCCGGTGCGCCGTCGAT
TAGGAAGCCGCCCAAGGGCGACGAGCAACCAGATTTTTTCGTTCCGATGCTCTATGACGTGG
GCACCCGCGATAGTCGCAGCATCATGGACGTGGCCGTTTTCCGTCTGTCGAAGCGTGACCGA
CGAGCTGGCGAGGTGATCCGCTACGAGCTTCCAGACGGGCACGTAGAGGTTTCCGCAGGGLC
GGCCGGCATGGCGAGTGTGTGGGATTACGACCTGGTACTGATGGCGGTTTCCCATCTAACCG
AATCCATGAACCGATACCGGGAAGGGAAGGGAGACAAGCCCGGCCGCGTGTTCCGTCCACALC
GTTGCGGACGTACTCAAGTTCTGCCGGCGAGCCGATGGCGGAAAGCAGAAAGACGACCTGGT
AGAAACCTGCATTCGGTTAAACACCACGCACGTTGCCATGCAGCGTACGAAGAAGGCCAAGA
ACGGCCGCCTGGTGACGGTATCCGAGGGTGAAGCCTTGATTAGCCGCTACAAGATCGTAAAG
AGCGAAACCGGGCGGCCGGAGTACATCGAGATCGAGCTAGCTGATTGGATGTACCGCGAGAT
CACAGAAGGCAAGAACCCGGACGTGCTGACGGTTCACCCCGATTACTTTTTGATCGATCCCG
GCATCGGCCGTTTTCTCTACCGCCTGGCACGCCGCGCCGCAGGCAAGGCAGAAGCCAGATGG
TTGTTCAAGACGATCTACGAACGCAGTGGCAGCGCCGGAGAGTTCAAGAAGTTCTGTTTCAC
CGTGCGCAAGCTGATCGGGTCAAATGACCTGCCGGAGTACGATTTGAAGGAGGAGGCGGGGL
AGGCTGGCCCGATCCTAGTCATGCGCTACCGCAACCTGATCGAGGGCGAAGCATCCGCCGGT
TCCTAATGTACGGAGCAGATGCTAGGGCAAATTGCCCTAGCAGGGGAAAAAGGTCGAAAAGG
TCTCTTTCCTGTGGATAGCACGTACATTGGGAACCCAAAGCCGTACATTGGGAACCGGAACC
CGTACATTGGGAACCCAAAGCCGTACATTGGGAACCGGTCACACATGTAAGTGACTGATATA
AAAGAGAAAAAAGGCGATTTTTCCGCCTAAAACTCTTTAAAACTTATTAAAACTCTTAAAAC
CCGCCTGGCCTGTGCATAACTGTCTGGCCAGCGCACAGCCGAAGAGCTGCAAAAAGCGCCTA
CCCTTCGGTCGCTGCGCTCCCTACGCCCCGCCGCTTCGCGTCGGCCTATCGCGGCCGCTGGL
CGCTCAAAAATGGCTGGCCTACGGCCAGGCAATCTACCAGGGCGCGGACAAGCCGCGCCGTC
GCCACTCGACCGCCGGCGCCCACATCAAGGCACCGGTGGGTATGCCTGACGATGCGTGGAGA
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CCGAAACCTTGCGCTCGTTCGCCAGCCAGGACAGAAATGCCTCGACTTCGCTGCTGCCCAAG
GTTGCCGGGTGACGCACACCGTGGAAACGGATGAAGGCACGAACCCAGTGGACATAAGCCTG
TTCGGTTCGTAAGCTGTAATGCAAGTAGCGTATGCGCTCACGCAACTGGTCCAGAACCTTGA
CCGAACGCAGCGGTGGTAACGGCGCAGTGGCGGTTTTCATGGCTTGTTATGACTGTTTTTTT
GGGGTACAGTCTATGCCTCGGGCATCCAAGCAGCAAGCGCGTTACGCCGTGGGTCGATGTTT
GATGTTATGGAGCAGCAACGATGTTACGCAGCAGGGCAGTCGCCCTAAAACAAAGTTAAACA
TCATGAGGGAAGCGGTGATCGCCGAAGTATCGACTCAACTATCAGAGGTAGTTGGCGTCATC
GAGCGCCATCTCGAACCGACGTTGCTGGCCGTACATTTGTACGGCTCCGCAGTGGATGGCGG
CCTGAAGCCACACAGTGATATTGATTTGCTGGTTACGGTGACCGTAAGGCTTGATGAAACAA
CGCGGCGAGCTTTGATCAACGACCTTTTGGAAACTTCGGCTTCCCCTGGAGAGAGCGAGATT
CTCCGCGCTGTAGAAGTCACCATTGTTGTGCACGACGACATCATTCCGTGGCGTTATCCAGC
TAAGCGCGAACTGCAATTTGGAGAATGGCAGCGCAATGACATTCTTGCAGGTATCTTCGAGC
CAGCCACGATCGACATTGATCTGGCTATCTTGCTGACAAAAGCAAGAGAACATAGCGTTGCC
TTGGTAGGTCCAGCGGCGGAGGAACTCTTTGATCCGGTTCCTGAACAGGATCTATTTGAGGC
GCTAAATGAAACCTTAACGCTATGGAACTCGCCGCCCGACTGGGCTGGCGATGAGCGARAATG
TAGTGCTTACGTTGTCCCGCATTTGGTACAGCGCAGTAACCGGCAAAATCGCGCCGAAGGAT
GTCGCTGCCGACTGGGCAATGGAGCGCCTGCCGGCCCAGTATCAGCCCGTCATACTTGAAGC
TAGACAGGCTTATCTTGGACAAGAAGAAGATCGCTTGGCCTCGCGCGCAGATCAGTTGGAAG
AATTTGTCCACTACGTGAAAGGCGAGATCACCAAGGTAGTCGGCAAATAATGTCTAACAATT
CGTTCAAGCCGACGCCGCTTCGCGGCGCGGCTTAACTCAAGCGTTAGATGCACTAAGCACAT
AATTGCTCACAGCCAAACTATCAGGTCAAGTCTGCTTTTATTATTTTTAAGCGTGCATAATA
AGCCCTACACAAATTGGGAGATATATCATGAAAGGCTGGCTTTTTCTTGTTATCGCAATAGT
TGGCGAAGTAATCGCAACATAGCTTGCTTGGTCGTTCCGCGTGAACGTCGGCTCGATTGTAC
CTGCGTTCAAATACTTTGCGATCGTGTTGCGCGCCTGCCCGGTGCGTCGGCTGATCTCACGG
ATCGACTGCTTCTCTCGCAACGCCATCCGACGGATGATGTTTAAAAGTCCCATGTGGATCAC
TCCGTTGCCCCGTCGCTCACCGTGTTGGGGGGAAGGTGCACATGGCTCAGTTCTCAATGGAA
ATTATCTGCCTAACCGGCTCAGTTCTGCGTAGAAACCAACATGCAAGCTCCACCGGGTGCAA
AGCGGCAGCGGC

Sequéncias de Polifenol Oxidases (PPO) encontradas em Cana-de-agucar, variedade
SP80-3280. Genoma - BioProject: PRINA431722.

ShPPO01-QPEU01139211.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01139211.1 variedade SP80-3280 [DNA]
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ATGCCTGAAAGCTTTAGGCGCGAAGCAAAGTATATACTCCGTGTCTGGGCTATGGCAGGTAG
CAACGGCCCTCTGCTGCTCGCATTACGCATCGTCCTCTTCTGCGCCCTCGCCTCTGCGGCCA
CCACCTTGCTCCCTCTCGTCACAAGACCATGCGCCTACTCCCTGCCAAGAACCATCCTCGCC
GCCACCGGCCTCGACCCTCACCTCATCTCCTGCGCCGACGACGGCTCCAAATCCAATGCCCA
CCTGTCGGAAGGCGACGGAGGCAACAAGCCCCGCAGCGGCGGCAGGCCCATAGTCACCGACC
TGCTGTCGTGCGGCGAGCCCGACCTCCCATCCCACGCGCTCCCGCCGTTCCGCTGCTGCCCG
CCGGCGCCGGCGTCCGACGCTCCCGTCGCCAACTTCACGTTCCCCGACCCAGGCGAGCCGLT
CCGGACGCGGCGGCCGGCGCACAAGCCCGGGACGGACAGCGTAGCCCGGTACGCGLCGLGLGG
TGGCACTGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCAGACCCGCGCAGCTTCTACCAGCAGGCTAACGTC
CACTGCGCCTACTGCGCCGCGGCGTACCGGCAGGLCGGGGCEGCCGEGAGCTGCCCGTGCAGAT
CCACTACTCGTGGCTCTTCTTCCCGTTCCACCGCGCCTACCTCTACTTCTTCGAGCGCGTCG
CGGCGAGGCTCCTGGGCGACCCCGGCTTCGCCGTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGTGCCCGAG
GGGATGCGGGTGCCGCCGGAGTTCGCCGACGTCGCGTCCCCGCTCTACGACCCGATGAGGAA
CCCGGAGCACGCGCCGCCGAGACTCGTGGACCTCGACTTCTCGTACGTGGACAAGAATTGCA
CCGACGAGCAGCAAATCCAGCTCAACCTCCGCATCATGAATAAACAGATGGTCACCAACGCG
CCGCTGCCGTCCCTCTTCCACGGGCAGCCCTACCGCGCCGGCGACCGGGGGATGCCCGGETGC
AGGAACGGTGGAGCTGAGCCCGCACAACATAGTCCACCGATGGTCCGGCCACCTCTCGCGGG
CCAACCACGAGAACATGGGCGCCTACTACTCCTCCGCCCGCGACCCCATCTTCTACCCGCAC
CACGCCAACTCGGACCGCCTCTGGGAGGTCTGGCGCGGCGTCGGCGGCGGCCACGCGGACTT
CACGGACCCCGACTGGCTCGACTCGTCGTTCCTGTTCTACGACGGGGACGCGCGGCTCGTGC
GAGTCACCGTCCGCGACATGCTCGACGTCGGGAGGCTCCGGTACGCTTACGCCGAGGTCGGC
CTGCCGTGGCTCAGCGCGCGGCCGCCCATCGTCACCCCTGACGGCGACGTGAACCGCGCAAG
AGGCCAGCTGCCGCACCTGAAGTCCGTCCGCTTCCCGGTGTCTCTCGATGCCGCGGTGACCG
CGGAGGTGAGCCGGCGGCCCGGAAAGCCACGAAGCCAGTGGGAGGAGGTGCTGGTGGTCGAG
GGCATCGAGGCCGACGGCGCGGGCTTCGTCAAGTTCGACGTGTACGTGAACGCAGTGGATCA
CGAGAAGGTCGGCCCCGGCGGETCGGGAGATGGCTGGAAGCTTCGTGTCCCTGAAGCACCCCG
GCAAGGTGGTGGTGCAGACCAGCATGAGGGTGGCGCTGAACGAGCTGCTGCAGGACCTGGGC
GCCGAGGGAGACGACAGCGTCACGGTGACGTTGGTGCCCGTGGAGGGGAGGGTCAGGATCGG
AGGCCTGAGGATAGCGTACATGGCGGAGTGA
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>QPEU01139211.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MPESFRREAKYTILRVWAMAGSNGPLLLALRIVLFCALASAATTLLPLVTRPCAYSLPRTILA
ATGLDPHLISCADDGSKSNAHLSEGDGGNKPRSGGRPIVTDLLSCGEPDLPSHALPPERCCP
PAPASDAPVANFTFPDPGEPLRTRRPAHKPGTDSVARYARAVALMKALPESDPRSEFYQQANV
HCAYCAAAYRQAGRPELPVQIHYSWLEFFPFHRAYLYFFERVAARLLGDPGFAVPFWSWDVPE
GMRVPPEFADVASPLYDPMRNPEHAPPRLVDLDESYVDKNCTDEQQIQLNLRIMNKOMVTNA
PLPSLFHGQPYRAGDRGMPGAGTVELSPHNIVHRWSGHLSRANHENMGAYYSSARDPIFYPH
HANSDRLWEVWRGVGGGHADFTDPDWLDSSFLEYDGDARLVRVTVRDMLDVGRLRYAYAEVG
LPWLSARPPIVTPDGDVNRARGOQLPHLKSVRFPVSLDAAVTAEVSRRPGKPRSOQWEEVLVVE
GIEADGAGEVKEDVYVNAVDHEKVGPGGREMAGSEVSLKHPGKVVVQTSMRVALNELLQODLG
AEGDDSVTVTLVPVEGRVRIGGLRIAYMAE*

Conserved | Esa o — = ;
9EE - Google Translate

NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [~ Pubchem | ®Bosystems
Conserved domains on [lcl|seqsig MPESF_0814d2f63345867b94be2c2f931d40] View

Local query sequence

Protein Classification e

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary BRIt show extra options »

3 = i 22 <0 s 50 w2

Query seq.

S0
Specific hits PROL_KFDY
superfanilies Tyrosinase superfamily FFOLDHL super Fani, PPO1_KFDV superfamily

“ 3

[[Searcn for simiar domain architectures | @ [Refine searcn | @

List of domain hits e
Name Accession Description Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknovin function (DUF_B2212); This domain family is found in eukaryotes, and is - 466585 2.850-40

[+] Tyrosinase piam00264 Commen central demain of tyrosinase; This family also contains pelyphenel oxidases and some .. 177-384 3.13e-33
[+ PPO1_DWWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 392-443 1.05e-25
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ShPPO02-QPEU01138826.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01138826.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGCCTGAAAGATTTAGGCGCGAAGCAAAGTATATACTCCGTGTCTGGGCTATGGCAGGTAG
CAACGGCCCTCTGCTGCTCGCATTACGCATCGTCCTCTTCTGCGCCCTCGCTTCTGCGGCCA
CCACCTTGCTCCCTCTCGTCACAAGACCATGCGCCTACTCCCTGCCAAGAACCATCCTCGCC
GCCACCGGCCTCGACCCTCACCCCATCTCCTGCGCCGACGACGGCTCCAAGTCCAATGCCCA
CCTGTCGGAAGGCGACGGAGGCAACAAACCCCGCAGCGGCGGCAGGCCCATAGTCACCGACC
TGCTGTCGTGCGGCGAGCCCGACCTCCCATCCCACGCGCTCCCGCCGTTCCGCTGCTGCCCG
CCGACGCCGTCGTCCGACGCTCCCGTCACCAACTTCACGTTCCCCGACCCAGGCGAGCCGCT
CCGGACGCGGCGGCCGGCGCACGAGCCCAGCACGGACAGCGTAGCCCGGTACGCGCGLCGLGE
TGGCGCTGATGAAAGCGCTGCCGGAGTCGGACCCACGCAGCTTCTACCAGCAGGCCAACGTC
CACTGCGCCTACTGCGCCGCGGCGTACCGGCAGGCGGGGCGGCCGGAGCTGCCCGTGCAGAT
CCACTACTCGTGGCTCTTCTTCCCGTTCCACCGCGCCTACCTCTACTTCTTCGAGCGCGTCG
CGGCGAGGCTCCTGGGCGACCCCGGCTTCGCCGTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGTGCCGGAG
GGAATGCGGGTGCCGCCGGAGTTCACCGACGTCGCGTCCCCGCTCTACGACCCGATGAGGAA
CCCGGAGCACGCGCCGCCGAGACTCGTGGACCTCGACTTCTCGTACGTGGACAAGAATTGCA
CCGACGAGCAGCAAATCCAGCTCAACCTCCGCATCATGTATAAACAGATGGTCACCAACGCG
CCGCTGCCGTCCCTCTTCCACGGGCAGCCCTACCGCGCCGGCGACCGGGGGATGCCCGGTGL
AGGAACGGTGGAGCTGAGCCCGCACAACATAGTCCACCGATGGTCCGGCGACCTCTCGCGGG
CCAACCACGAGAACATGGGCGCCTACTACTCCTCCGCCCGCGACCCCATCTTCTACCCGCAC
CACGCCAACTCGGACCTCCTCTGGGAGGTCTGGCGCGGCGTCGGCGGCGGCCACGCGGACTT
CACGGACCCCGACTGGCTCGACTCGTGCGACGAGGACGCGCGGCTCGTGCGAGTCACCGTCC
GCGACATGCTCGACGTCGGGAGGCTCCGGTACGCGTACGCCGAGGTCGGCCTGCCGTGGCTC
AGCGCGCGGCCGCCCATCGTCACCCCTGACGGCGACGTGAACCGCGGAAGAGGCGGCCCGAC
GCACCTGAAGTCCGTCCGCTTCCCGGTGTCGCTCGATGCCGCGGTGACCGCGGAGGTGAGCC
GGCGGCCGGGAAAGCCACGAGGGCAGTGGGAGGAGGTGCTGGTGGTCGAGGGCATCGAGGLCG
GACGGCGCGGGCTTCGTCAAGTTCGACGTGTACGTGAACACAGTGGATTACGAGAAGGTCGG
CCCCGGCGGTCGGGAGATGGCTGGAAGCTTCGTGTCCCTGAAGCACCCCGGCAAGGTGGTGG
TGCAGACCAGCATGAGTGTGGCGCTGAACGAGATTCTGGAGGATCTAGGCGCCGCTGGAGAC
GACAGCGTCACGGTGACGTTGGTGCCCGTGGAGGGTAGGGTCAGGATCGGAGGCCTGAGGAT

AGCGTACATGGCGGAGTGA
Cmﬁu«d E Eé E Ei

NewSearch [ Structure Home 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGCC_765eaf6d5685de6bfb67db33d3b3e4bal View

Local query sequence

1 250 sm 0 1000
i | ! i |
+
Specific hits
Superfanilies Turosinase superfamily

[ Searcn for similar domain architectures | [[Refine searcn |

PPO1_KFOU
PPO1_KFDV superfamily

List of domain hits @
Name Accession Description Interval E-value
[H PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknewn function (DUF_B2213); This domain family is found in eukaryotes, and is ... 1384-1743 1.53e-36
[+ Tyrosinase piam00264 Cemmon central domain of tyresinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 529-1152 T.24e-32
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1741317 1.92e-19

>QPEU01138826.1 variedade SP80-3280 [CDS]
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Open Reading Frame Viewer
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>QPEU01138826.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MPERFRREAKYTLRVWAMAGSNGPLLLALRIVLFCALASAATTLLPLVTRPCAYSLPRTILA
ATGLDPHPISCADDGSKSNAHLSEGDGGNKPRSGGRPIVTDLLSCGEPDLPSHALPPEFRCCP
PTPSSDAPVINFTFPDPGEPLRTRRPAHEPSTDSVARYARAVALMKALPESDPRSEFYQQANV
HCAYCAAAYRQAGRPELPVQIHYSWLFFPFHRAYLYFFERVAARLLGDPGFAVPFWSWDVPE
GMRVPPEFTDVASPLYDPMRNPEHAPPRLVDLDESYVDKNCTDEQQIQLNLRIMYKQMVTNA
PLPSLFHGQPYRAGDRGMPGAGTVELSPHNIVHRWSGDLSRANHENMGAYYSSARDPIFYPH
HANSDLLWEVWRGVGGGHADFTDPDWLDSCDEDARLVRVTVRDMLDVGRLRYAYAEVGLPWL
SARPPIVTPDGDVNRGRGGPTHLKSVREFPVSLDAAVTAEVSRRPGKPRGOQWEEVLVVEGIEA
DGAGEVKEDVYVNTVDYEKVGPGGREMAGSEVSLKHPGKVVVQTSMSVALNEILEDLGAAGD
DSVIVTLVPVEGRVRIGGLRIAYMAE*
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< Conserved
> NCBI Domains
| HomE | sEARCH | GUIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserv ed Domains [ Pubchem | BioSystems

Conserved domains on [lcl|seqsig_MPERF_bbd0c7e98bc2beh24e3b1f1b1fe667d9] Vie
Local query sequence

Protein Classification o

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

PPoAKFDH
PPO1_KFDV superfamily

Superfanilies Tyrosinase superfamily

[[Search for similar domain architectures | [[Refine searcn |

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is . 462-581 7.54e-38
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also coniains polyphencl oxidases and some .. 177-384 T7.24e-32
[+] PPO1_DWL pfam12142 Palyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 392-439 3.11e-20

ShPPO03-QPEU01110527.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01110527.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGTATGCCCACGCAGTGCACACTTCCACTATATATACTGGCTTTGGGCATGGATGGATGTG
TGTGGCAACGTCCAAATCCAGACCACTGCTATCTCGTAGTCTCGTAGACATGAACGGCTCCA
TGGCGAGCGCCTGCGCCACCTCCAGCCCCCTCGTCTCGGCGCCCTCTGCATGCCCGTCCAAG
AAGACCGCCGCTGCCAGGTTCCGGCGCCGCACGGTGTCGTGCAGGGCCACCGGCGGCGGCAG
CGGCCGGGGCGACAATGACGACCTCCTCTGGCTGCCTCGGCGCGACGCGATGCTCAACGGCC
TGTCCGGTGTCGCCGCCGGGCTGGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGGATGCTGCCGAGTGCACC
CGGGCCGACAAGGTGAACGAGAACACCGTGCAGTGCACGGACACGGAAGGGGTGTTGCCGTG
CCCTCTGGTGTCGGCGACGGCTCCCGTGGTGGACTTCAAGCCGGAGGGCAAGGTGACGCGCT
TCCGGCAGCCGGTGCATCTCCTGAGCCGGGAATACCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCCTCTCG
AAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAACCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCA
GGCCTACTGCGACAGCTACTACAGCTACCACCGGTCGTCGGCGGCGAAGGACGACGTGGACC
CAGCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTC
TACGAGCGCGCCCTCGGGCAGCTCATCGGCGACGACACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGAACTG
GGACGCCCCCGCCGGCATGGTGGTGCCGCCTCTCTTCAGCGAGGGCTCCACGGCCAGCAACC
CGCTGTACGACGCCAACCGGAACCCGGCGAACCTCGACGCGCTGATCGACCTAGACTACCTC
AACGACCAGGATGCGGAGCCCATCCCTTTCAAGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGAAACT
TGTTAACAAGAACCTGAGCACCGTATACAACCAGGTGTGTACATGTACACAGACATACATAC
GTACTCCGCCGCGTACAGTATGCTGTATGTGAGCTAACCACATTTCGCTTCATTTTCACAGC
AAGTAGGTAAGGGCGCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGACCTCGGGTCAAGC
ACGAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCAGATGGCGCACACCGCCGTGCACGTCTGGGTCGGCAA
GGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCGGCGGCGTCCCGAACCACT
CCTCAGGCGGGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGGGAACGATCCG
CTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGG
CGGCGGGCAGGGCATCACGGACACGGACTGGCTGGACGCCAGCTTCGTCTTCTACGACGACG
TCGAGAGCCCGCGGAAGGTCCGCATCAGGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGL
TACACGTACGACGCCGAGGCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGTCGCT
GGTGCCCCACGGCACGGACAGCGGCGCGACGACGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGCGCCGGTGT
TCCCGCTCGCCCTGACCAAGGGCCAGGTAGTGGAGGTGCCGGCCGTAGCTGTGCCGGCCAGG
GAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACCCCCAGGCGAACAA
CAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCCGCGGACAAGGCATTGCTGGTGGGGCCGCAGTACA
AGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGEGGACGCGGAAGGGE
AAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGATCTCGACTCTGAGGACGATAGCAGCGT



130

CGACGTCGTAATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGCTCAACGTTCGCCCCACCATCA

AGAATCGAAACTAG
emaww E Eé ; ; Eﬁ

Newsearch | Structure Home 3D Macromolecular Structures | Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems

Conserved domains on [lcl|seqsie_GTATG_17085ed96d6d0404f8ceazalefe95900] View | C
Local query sequence

t 280 =0 750 1000 1250 15 1750 ; ;

Superfanilies Tyrosinase

Superfanilies Turosinase

[Search for similar domain architeciures | @ [Refine search |

List of domain hits e
Name Accession Deseription Interval  E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function {DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is ._ 1672-2007 4.03e-32
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1438-1605 4.898-19
[+] Tyrosinase super family cl02330 Common central domain of fyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some .. 1189-1410 2.60e-12
[+] Tyrosinase super family cl02330 Commen central domain of fyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 584-302 6.92e-20

>QPEU01110527.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCGCACACCGCCGTGCACGTCTGGGTCGGC
AAGGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCGGCGGCGTCCCGAACCA
CTCCTCAGGCGGGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGGGAACGATC
CGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTC
GGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACACGGACTGGCTGGACGCCAGCTTCGTCTTCTACGACGA
CGTCGAGAGCCCGCGGAAGGTCCGCATCAGGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCG
GCTACACGTACGACGCCGAGGCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGTCG
CTGGTGCCCCACGGCACGGACAGCGGCGCGACGACGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGCGCCGEGT
GTTCCCGCTCGCCCTGACCAAGGGCCAGGTAGTGGAGGTGCCGGCCGTAGCTGTGCCGGCCA
GGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACCCCCAGGCGAALC
AACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCCGCGGACAAGGCATTGCTGGTGGGGCCGCAGTA
CAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGGGACGCGGAAGG
GGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGATCTCGACTCTGAGGACGATAGCAGC
GTCGACGTCGTAATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGCTCAACGTTCGCCCCACCAT
CAAGAATCGAAACTAG
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Open Reading Frame Viewer
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>QPEU01110527.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MYAHAVHTSTIYTGFGHGWMCVATSKSRPLLSRSLVDMNGSMASACATSSPLVSAPSACPSK
KTAAARFRRRTVSCRATGGGSGRGDNDDLLWLPRRDAMLNGLSGVAAGLAWYPGLADAAECT
RADKVNENTVQCTDTEGVLPCPLVSATAPVVDFKPEGKVTRFROPVHLLSREYQEKYKEALS
KMKALPESNPLSFKAQAATHQAYCDSYYSYHRSSAAKDDVDPAFDVHFSWIFAPWHRMYIYF
YERALGQLIGDDTFALPFWNWDAPAGMVVPPLFSEGSTASNPLYDANRNPANLDALIDLDYL
NDODAEPIPFKGPKDEKYKKLVNKNLSTVYNQVCTCTQTYIRTPPRTVCCMMAHTAVHVWVG
KAGPTPATATCGEASGGVPNHSSGGYNCNNDMGELGSAGNDPLEYSHHSNVDRMWHLWSTRL
GGGQGITDTDWLDASEFVFYDDVESPRKVRIRFRDVLDTRDLGYTYDAEADKDLPWLRPKITS
LVPHGTDSGATTARSSAAAPVFPLALTKGQVVEVPAVAVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPQAN
NKEFDVAINVPADKALLVGPQYKEYAGSFAVVPGSGAGGTRKGKVSLCITDVLYDLDSEDDSS
VDVVIVPRTAAKVTLNVRPTIKNRN*

inglés por

Conserved
Domains :
965 ™ Google Translate
Newsearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [__Pubchem | —Bwsysrems——
Conserved domains on [lcl|seqsig_MYAHA_SbefaObff0f553189333b794843b3dge] View

Local query sequence

Protein Classification e

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary B nrarre] show extra options »
B s =0

L 225 300 B 450 525 500
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Query seq,
Specific hits FROL_KFOU
superfanilies Turosinase super-family PPOLDHL curartani PPOL_KFDV. superfamily

[[Search for similar domain architectures | [[Refine searcn |

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some .. 196-430 3.66e-36
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is ... 518-629 4.7%e-33
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 440-495 464e-19

ShPPO04-QPEU01172620.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01172620.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGCTAATTGCTACAGTAGATACAGACAAAGATGGTGGAGATGTAGGGGAGATTTTAAAAAA
TGGAGCGAGCAACCAGGCCAATAATTTGCCGGGGCAGTCCACACTTCCACTATATATATTGG
CCTTGGGCGTCGATGGATGTGCGTGGCAACGTCCAAATCCAGACCGCTGCAATCTCTAGTCT
CGTAGACATGAACGGCTCCATGGCGAGCGCCTGCGCCACCTCCAGGCCCCTCGTCCCGGLGL
CCTCTGCATGCCCGTCCAAGAAGACCTCCGCCGCCAGATTCCGGCGCCGCACGTTCTCGTGC
AGGGCTACCGGCGGCGGCCGGGGCGACAATGAGGGCCTTCTGTGGCTGCCCCGGCGTGACGT
GATGCTCAGCGGCCTGAGCGGTGTGGCCGCCGGGCTCGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGTCCG
GAGCGGATTCGTCGTCTTCGCCGTGCACGACGGCGGACAAGGTGAACGAGAAGATCTTGCTG
TGCGCGGACACGGACAAGCAGAAGCCCTGCCCTCTGGTGTCGCCGGCGGCCCCCGTGGACTT
CACGCCGGAAGGCAAGGTGACGCGCGTCCGGCAGCCCGTGCATCTCCTGAGCCGGGAATACC
AGGAGAAGTACAAGGAGGCCGTCGGGAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAACCCGCTGAGC
TTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCAGGCCTACTGCGACAACTACTACAAGTACCACAAGTC
GTCCGGCTCGACGGTGGCCAAGGACGACCCGGCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCG
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CGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGTGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGAC
AAAACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGCGCCGGCCGGCATGGTGGTGCCGGCTCT
CTTCAAGGACGCCTTTGCCAACCCGCTGTACGACCCCAACCGGAACACGGCGAACGTCAACG
CGCTGGTCGACCTAGACTACCTCAGCCACAGGGATGCGAAGCCCATCGATTTCAAGGGCCCA
AAGGACGAAAAATACAAGGAACTTGTTAACAAGAACCTGTGCACCGTATACAGCCAGGTGTG
TGTATACATACATACATACTCCGCCGTGTACAGCTAATTAACCACCTTTGGCTTCATTTTGA
CGGAACTGCTGGCAGCAAGTGCGTAAGGGCCCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCAC
CGCCATCGATGGCACCAGCGCCATGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCACACCGCCATGCACG
TCTGGGTCGGCAAGGCGGGCGCGAAGCCTTGCGACGCCGCCGCCGGCGGCGTTCTGAGCCAC
AAGGATAATGGCGCGTTCAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGCGGGGAACGA
CCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGC
TCGGTGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTCTTCTACGAC
GACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCT
CGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGA
CGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGCGLCCGGETG
TTCCCGCTCGTCCTGACAAAGGGCCAGGCCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCCGTGCCGTCCAG
GGAGGAGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGACTTCGACCCGCAGGCGAACA
ACAAGTTCGACGTCGCCATCAACCTGCCCGCGGACAAGGCGCTGCAGGTGGGGCCGCAGTAC
AAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGACGCGGAAGGE
GAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCGGAGGACGATAGCACCG
TCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACTGATGCAAAGGTGACGATCAACGTTCGCCCCACCATC
AAGAACCGCAAGTAG

Conserved domains on [lcl|segsig AGTCC_51543338e164a8535835543b03ba059%a]
Local query sequence

uperfanilies Turosinase

»»»»»»»»

Interval
577-882 6.62e-17
1640-1993 2.08e-36
1409-1576 5.40e-18
11271381 2.41e-12

E-value
[+] Tyrosinase super family 02830 Cor
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Prote
[+] PPO1_DWL pfam12142 Pol
[+] Tyrosinase super family €l02830 Coms

>QPEU01172620.1 SP80-3280 [CDS]
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ATGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCAC
ACCGCCATGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGGCGCGAAGCCTTGCGACGCCGCCGLCCGGCEG
CGTTCTGAGCCACAAGGATAATGGCGCGTTCAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGT
CGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTC
TGGTCCACCAGGCTCGGTGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTT
CGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGG
ACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGC
CCCAAGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGL
GGCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGTCCTGACAAAGGGCCAGGCCGTGGAGGTGCCGGCCGTGG
CCGTGCCGTCCAGGGAGGAGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGACTTCGAC
CCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACCTGCCCGCGGACAAGGCGCTGCAGGT
GGGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGLG
AGACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCGGAG
GACGATAGCACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACTGATGCAAAGGTGACGATCAACGT
TCGCCCCACCATCAAGAACCGCAAGTAG

oer 1 (T
E—— e e
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>QPEU01172620.1 Fugian SP80-3280 [AA]

MERATRPITCRGSPHFHYIYWPWASMDVRGNVQIQTAATSSLVDMNGSMASACATSRPLVPA
PSACPSKKTSAARFRRRTEFSCRATGGGRGDNEGLLWLPRRDVMLSGLSGVAAGLAWYPGLAS
GADSSSSPCTTADKVNEKILLCADTDKQKPCPLVSPAAPVDFTPEGKVTRVROPVHLLSREY
QEKYKEAVGKMKALPESNPLSFKAQAATHQAYCDNYYKYHKSSGSTVAKDDPAFDVHESWIF
APWHRMYIYFYERALGDLIGDKTFALPFWSWDAPAGMVVPALFKDAFANPLYDPNRNTANVN
ALVDLDYLSHRDAKPIDFKGPKDEKYKELVNKNLCTVYSQVCVYIHTYSAVYSMGSLERMAH
TAMHVWVGKAGAKPCDAAAGGVLSHKDNGAFNCNNDMGFLGSAGNDPLFYSHHSNVDRMWHL
WSTRLGGGOGITDPDWLDASEVEYDDVKSPRKVRIKFRDVLDTRDLGYTYDPEYDRDLPWLR
PKITTLVPHGKDSGAPARSSAAAPVFPLVLTKGQAVEVPAVAVPSREEGKEQLLVIDGIDED
POANNKFDVAINLPADKALQVGPQYKEYAGSFAVVPGSGAGETRKGKVSLCITDVLYDLDAE
DDSTVDVVIVPRTDAKVTINVRPTIKNRK*

inglés po
Conserved ing
Google Translate
NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | EIDSYSLENS
Conserved domains on [lcl|seqsig MERAT_e82f29895412cef3b64f7122276f64ec] View el

Local query sequence

Protein Classification ki

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [RFEI R ot a] show extra options »
1 5 150 225
i . i i

Query seq,
Specific hits

Fro1_krou
PPOL_KFDY superfamily

Superfanilies Tyrosinase superfamily

[[Searcn for simiar domain architectures | [Refine searcn |

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is _ 522-639 1.68e-38
[+] Tyrosinase pfam00264 Commen central domain of tyrosinase; This family also coniains polyphenol oxidases and some ... 205-435 1.81e-34
H] PPO1_DWL pfam12142 Pelyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and .. 445-500 2.16e-18

Rafaroncoc-

ShPPO05-QPEU01193810.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
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>QPEU01193810.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGTATGCCCACGCAGTGCACACTTCCACTATATATACTGGCTTTGGGCATGGATGGATGTG
TGTGGCAACGTCCAAATCCAGACCACTGCTATCTCGTAGTCTCGTAGACATGAACGGCTCCA
TGGCGAGCGCCTGCGCCACCTCCAGCCCCCTCGTCTCGGCGCCCTCTGCATGCCCGTCCAAG
AAGACCGCCGCTGCCAGGTTCCGGCGCCGCACGGTGTCGTGCAGGGCCACCGGCGGCGGCLAG
CGGCCGGGGCGACAATGACGGCCTCCTCTGGCTGCCCCGGCGTGACGCGATGCTCAACGGCC
TGTCCGGTGTCGCCGCCGGGCTGGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGGATGCTGCCTGAGTGCAC
CCGGGCCGACAAGGTGAACGAGAACACCGTGCAGTGCACGGACACGGAAGGGGTGTTGCCGT
GCCCTCTGGTGTCGGCGACGGCCCCCGTGGTGGACTTCACGCCGGAGGGCAAGGTGACGCGL
TTCCGGCAGCCGGTGCATCTCCTGAGCCGGGAATACCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCCTCGC
GAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCAAACCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACC
AGGCCTACTGCGACAGCTACTACAGCTACCACCGGTCGTCCGGCTCGGCGGCGGCGAAGGAC
GACCCGGCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATATTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTA
CTTCTACGAGCGCGCCCTCGGGCAGCTCATCGGCGACGACACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGA
ACTGGGACGCCCCCGGCGGCATGGTGGTGCCGCCTCTCTTCAGCGAGGGCTCCACGGCCAGC
AACCCGCTGTGCGACGCCAACCGGAACCCGGCGAACCTCGACGCGCTGATCGACCTAGACTA
CCTCAACGACCAGGATGCGGAGCCCATCCCTTTCAAGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGA
AACTTGTTAACAAGAACCTGAGCACCGTATACAACCAGGTGTGTACATGTACACAGACATAC
ATACGTACTCCGCCGCGTACAGTATGCTGTATGTGAGCTAACCACATTTCGCTTCATTTTGA
CAGCAAGTAGGTAAGGGCGCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGACCTCGGGTC
AAGCACGAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCAGATGGCGCACACCGCCGTGCACGTCTGGGTCG
GCAAGGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCGGCGGCGTCCCGAAL
CACTCCTCAGGCGGGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGGGAACGA
CCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGC
TCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACACGGACTGGCTGGACGCCAGCTTCGTCTTCTACGAC
GACGTCGAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAGGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCT
CGGCTACACGTACGACGCCGAGGCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGT
CGCTGGTGCCCCACGGCACGGACAGCGGCGCGACGACGGCGAGGTCGTCGGLCGGLCGGLGLLG
GTGTTCCCGCTCGCCCTGACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTAGCTGTGCCGGC
CAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACCCCCAGGCGA
ACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCCGCGGACAAGGCATTGTTGGTGGGGCCGCAG
TACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGGGACGCGGAA
GGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGATCTCGACTCTGAGGACGATAGCA
TCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGCTCAACGTTCGCCCCACC
ATCAAGAATCGAAACTAG

inglés por

< Conserved
“> NCBI Domains (]
965 ™ Google Translate
| Howme | searcH | GUIDE | Newsearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures [ Conserved Domains [ Pubchem | BIOSYSTEMS 1
Conserved domains on [lcl|seqsig ATGTA_739678d0fe5de397e0691da66f4cd127] View

Lacal query sequence

t 250 S0 750 1000 1280 500 750 2000 2064

RF +1
Specific hits
superfanilies Tyrosinase

PROLKFI
PPO1_KFDV superfanily

250 S0 7 1000 2000 2064

RF +2
Superfanilies Tyrosinase

[ Search for similar domain architectures | [ Refine search |

List of domain hits ®
Name Accession Description Interval  E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protain of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is __ 1678-2013 8.438-31
] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 1444-1611 4.36e-19
[+] Tyrosinase super family cl02830 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 1195-1416 3.21e-12
[+ Tyrosinase super family cl02830 Commen central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 587-898 6.28e-18

>QPEU01193810.1 variedade SP80-3280 [CDS]
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ATGGCGCACACCGCCGTGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGGGC
CGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCGGCGGCGTCCCGAACCACTCCTCAGGC
GGGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTA
CTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCGGGL
AGGGCATCACGGACACGGACTGGCTGGACGCCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCGAGAGC
CCGCGGAAGGTGCGCATCAGGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTA
CGACGCCGAGGCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGTCGCTGGTGCCCC
ACGGCACGGACAGCGGCGCGACGACGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGCGCCGGTGTTCCCGCTC
GCCCTGACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTAGCTGTGCCGGCCAGGGAGGCGGE
GAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACCCCCAGGCGAACAACAAGTTCG
ACGTCGCCATCAACGTGCCCGCGGACAAGGCATTGTTGGTGGGGCCGCAGTACAAGGAGTAC
GCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGGGACGCGGAAGGGGAAGGTCTC
CCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGATCTCGACTCTGAGGACGATAGCATCGTCGACGTCG
TTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGCTCAACGTTCGCCCCACCATCAAGAATCGA
AACTAG

‘Open Reading Frame Viewer
Sequence

£ 5 Took+ | QpTadae @ 7 -
our: 7| Poo__me e [m__ jse e __Pm__ s o s __m e s P e pu__ B __me s _jm it jims i % _ s __je __jme s jiem it

s s
lme (we . [ (e |wn  pe [ (oW FW (W [0 R ___[W___[We_ EW K A8 (e wwm  jie  [ise L9 L (169 [Less e e hew | ies

>QPEU01193810.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MTASSGCPGVTRCSTACPVSPPGWPGTRASRMLPECTRADKVNENTVQCTDTEGVLPCPLVS
ATAPVVDFTPEGKVTRFROPVHLLSREYQEKYKEALAKMKALPESNPLSFKAQAATHQAYCD
SYYSYHRSSGSAAAKDDPAFDVHEFSWIFAPWHRMY IYFYERALGQLIGDDTFALPEWNWDAP
GGMVVPPLEFSEGSTASNPLCDANRNPANLDALIDLDYLNDQDAEPIPFKGPKDEKYKKLVNK
NLSTVYNQVCTCTQTYIRTPPRTVCCMMAHTAVHVWVGKAGPTPATATCGEASGGVPNHSSG
GYNCNNDMGFLGSAGNDPLEFYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGQGITDTDWLDASEVEYDDVES
PRKVRIRFRDVLDTRDLGYTYDAEADKDLPWLRPKITSLVPHGTDSGATTARSSAAAPVEPL
ALTKGQVVEVPAVAVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPOQANNKEDVAINVPADKALLVGPQYKEY
AGSFAVVPGSGAGGTRKGKVSLCITDVLYDLDSEDDSIVDVVIVPRTAAKVTLNVRPTIKNR
N*
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< Conamod inglés port
<3 NCBI m
965 Google Translate

| HoME | sEARCH | GUIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BIOSYSTEMS I

Conserved domains on [lcl |segsig MTASS_Becd6261e854dd1513070eb7f1cef9f9] View
Local query sequence

Protein Classification e

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [BFE e I show extra options »
1 = 130

[[Search for similar domain architectures | [Refine searcn |

List of domain hits 2
Name Accession Description Interval E-value
[+ Tyrosinase plam00264 Common central demain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some . 100-344 161e-34
[#+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_BE2219); This domain family is found in eukaryotes, and is . 432-543 4.956-32
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 354-409 4.87e-19

ShPPO06-QPEU01191894.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01191894.1 variedade SP80-3280 [DNA]

AGTCCACACTTCCACTATATATACTGGCCTTGGGCGTCGATGGATGTGCGTGGCAACGTACA
AATCCAGACCGCTGCAATCTCTAGTCTCGTAGACATGAACGGCTCCATGGCGAGCGCCTGCG
CCACCTCCAGGCCCCTCGTCCCGGCGCCCTCTGCATGCCCGTCCAAGAAGACCTCCGCCGLC
AGATTCCGGCGCCGCACGTTCTCGTGCAGGGCTACCGGCGGCGGCCGGGGCGACAATGACGG
CCTTCTGTGGCTGCCCCGGCGTGATGTGATGCTCAGCGGCCTGAGCGGTGTGGCCGLCCGGGL
TCGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGTCCGGCGCGGATTCGTCGTCTTCGCCGTGCACGACGGCA
GACAAGGTGAACGAGAAGATCTTGCAGTGCACGGACACGAGCAAGCAGAAGCCGTGCCCTCT
GGTGTCGCCGACGGCCCCCGTCGACTTCACGCCGGAAGGCAAGGTGACGCGCGTCCGGCAGC
CGGTGCATCTCCTGAGCCGGGAAAACCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCGTCGGGAAGATGAAG
GCGCTGCCGGAGTCGAACCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCAGGCCTACTG
CGACAGCTACTACAAGTACCACCGGTCGTCGGCGGCGAAGGACGACGTCGACCGCCCCTTCG
ACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGC
GCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACAAAACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGCGLC
GGCCGGCATGGTGGTGCCGGCTCTCTTCAAGGACGCCTTTGCCAACCCGCTGTACGACCCCA
ACCGGAACACGGTGAACCTCGACGCGCTGGTCGACCTAGACTACCTCCACGCAGACAAGGAT
GAGAAGGCGAATCCCATCGATTTCAAGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGGAACTTGTTAA
CAAGAACCTGTGCACCATATACAACCAGGTGTGTGTACATATACATACATACGTACATATAC
AGTTACAGTATGTGAGGTAATTAACCACCTTTGGCTTCATGCATTTTGACGGAACTGGTGGT
AGCAAGTACGTAAGGGCCCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGACATCGACGGC
AGCAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCACACCGCCATGCACGTCTGGGTCGGCAA
GGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGGLCGGCGGCGTCCTGAGCCACAAGGALCG
GCGCGTACAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGCGGGGAACGALCCCG
CTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTGGG
AGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTCTTCTACGACGACG
TCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGC
TACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGACGCT
GGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGCGGCAGCTCCGGTGTTCC
CGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCTGTGCCGGCCAGGGAG
GCAGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTCATCGACGGCATCGAGTTCGACCCGCAGGCGAACAACAA
GTTCGACGTCGCCATCAACTTGCCCGCGGACAAGGCGTTGCAGGTGGGGCCGCAGTACAAGG
AGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTGGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGACGCAGAAGGGGAAG
GTGTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCTGAGAACGATAGCACCGTCGA
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CGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGATCAACGTTCGCCCCACCATCAAGA
ACCGCAAGTAG

Conserved domains on [lcl|seqsia AGTCC_e71154cdde83390badadbf394e032¢4b]
Local query sequence

Superfanilies Turosinase

nnnnnnnn
| )

Superfanilies Tyrosinase PPO1_KFDV superfamily

[ Search for similar demain architectures | [Refine searcn | @

List of domain hits e
Name Accession Description Interval E-value
[+ Tyrosinase super family €l02830 Commen central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 577-382 255017
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and s ._ 1671-2024 2.098-31
+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 1440-1607 3.40e-18
[+] Tyrosinase super family cl02830 Commen ceniral domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 1911412 1.09e-11

>QPEU01191894.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCGCACACCGCCATGCACG
TCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGGCGGCGGCGTCCTG
AGCCACAAGGACGGCGCGTACAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGC
GGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGT
CCACCAGGCTGGGAGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTC
TTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGACAC
GCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCA
AGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGCGGCA
GCTCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCTGT
GCCGGCCAGGGAGGCAGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTCATCGACGGCATCGAGTTCGACCCGC
AGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACTTGCCCGCGGACAAGGCGTTGCAGGTGGGG
CCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTGGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGAL
GCAGAAGGGGAAGGTGTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCTGAGAACG
ATAGCACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGATCAACGTTCGC
CCCACCATCAAGAACCGCAAGTAG
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Open Reading Frame Viewer
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>QPEU01191894.1 variedade SP80-3280 [AA]

MDVRGNVQIQTAATSSLVDMNGSMASACATSRPLVPAPSACPSKKTSAARFRRRTEFSCRATG
GGRGDNDGLLWLPRRDVMLSGLSGVAAGLAWYPGLASGADSSSSPCTTADKVNEKILQCTDT
SKQKPCPLVSPTAPVDFTPEGKVTRVROQPVHLLSRENQEKYKEAVGKMKALPESNPLSFKAQ
AATHQAYCDSYYKYHRSSAAKDDVDRPEFDVHESWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDKTFAL
PFWSWDAPAGMVVPALFKDAFANPLYDPNRNTVNLDALVDLDYLHADKDEKANPIDFKGPKD
EKYKELVNKNLCTIYNQVCVHIHTYVHIQLQYVRMAHTAMHVWVGKASPTSGSCDAAGGGVL
SHKDGAYKYNCNNDMGFLGSAGNDPLEFYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGQGITDPDWLDASEV
FYDDVKSPRKVRIKFRDVLDTRDLGYTYDPEYDRDLPWLRPKITTLVPHGKDSGAPARSSAA
APVFPLALTKGQVVEVPAVAVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPQANNKEFDVAINLPADKALQVG
POYKEYAGSFAVVPGSGAGETQKGKVSLCITDVLYDLDAENDSTVDVVIVPRTAAKVTINVR
PTIKNRK*

- c , inglés po
<> _ .onan.mﬂ
"> NCBI Domains =
965 = Google Translate
| nove | search | suice | NewSearch | Structure Home I 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | —Biosystems——
Conserved domains on [lcl|seqsic_MDVRG_2158f30144daf756d1ba2¢5207ccaaal View [Concise Resulls v |

Local query sequence

Protein Classification *

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

[ Zoom to residue level IR CEE IS
E

i3 235 a0 = 0 535 et €37

Graphical summary
1

Query seq.
Specific hits
Superfanilies Turosinase superfamily PPOLDML super s

[ Search for similar domain architectures | [ Refine search |
List of domain hits e

Name Accession Description Interval E-value

[+] PPO1_KFDV prami12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is .. 500-617 241e-32
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 180-413 2.54e-32
] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 423478 230e-18

PPO1_KFOV superfamily

ShPPO07-QPEU01256022.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01256022.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCAGGTAGCAACGGTCCTCTGCTGCTCGCATTACGCATCGTCCTCTTCTGCGCCCTCGC
CTCTGCGGCCACCACCTTGCTCCCTCTCGTCACAAGACCATGCGCCTACTCCCTGCCAAGAA
CCATCCTCGCCGCCACCGGCCTCGACCCTCACCTCATCTCCTGCGCCGACGACGGCTCCAAG
TCCAATGCCCACCTGTCGGAAGGCGACGGAGGCAACAAGCCCCGCAGCGGCGGCAGGCCCAT
AGTCACCGACCTGCTGTCGTGCGGCGAGCCCGACCTCCCATCCCACGCGCTCCCGCCGTTCC
GCTGCTGCCCGCCGACGCCGGCGTCCGACGCTCCCGTCACCAACTTCACGTTCCCCGACCCA
GGCGAGCCGCTCCGGACGCGGCGGCCGGCGCACGAGCCCAGCACGGACAGCGTAGCCCGGTA
CGCGCGCGCGGTGGCGCTGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGGACCCACGCAGCTTCTACCAGC
AGGCCAACGTCCACTGCGCCTACTGCGCCGCGGCGTACCGGCAGGCGGGGCGGCCGGAGLCTG
CCCGTGCAGATCCACTACTCGTGGCTCTTCTTCCCGTTCCACCGCGCCTACCTCTACTTCTT
CGAGCGCGTCGCGGCGAGGCTCCTGGGGGACCCCGGCTTCGCCGTGCCGTTCTGGAGCTGGG
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ACGTGCCCGAGGGGATGCGGGTGCCGCCGGAGTTCGCCGACGTCGCGTCCCCGCTCTACGAC
CCGATGAGGAACCCGGAGCACGCGCCGCCGAGACTCGTGGACCTCGACTTCTCGTACGTGGA
CAAGAATTGCACCGACGAGCAGCAAATCCAGCTCAACCTCCGCATCATGTATAAACAGATGG
TCACCAACGCGCCGCTGCCGTCCCTCTTCCACGGGCAGCCCTACCGCGCCGGCGACCGEGGEE
ATGCCCGGTGCAGGAACGGTGGAGCTGAGCCCGCACAACATAGTCCACCGATGGTCCGGCGA
CCTCTCGCGGGCCAACCACGAGAACATGGGCGCCTACTACTCCTCCGCCCGCGACCCCATCT
TCTACCCGCACCACGCCAACTCGGACCGCCTCTGGGAGGTCTGGCGCGGCGTCGGCGGLEGL
CACGCGGACTTCACGGACCCCGACTGGCTCGACTCGTCGTTCCTGTTGTACGACGAGGACGC
GAGGCTCGTGCGAGTCACCGTCCGCGACATGCTCGACGTCGGGAGGCTTCGGTACGCGTACG
CCAAGGTCGGCCTGCCGTGGCTCAGCGCGCGGCCGCCCATCGTCACCCCTGACGGCGALCGTG
AACCGCGCAAGAGGCCAGCTGCCGCACCTGAAGTCCGTCCGCTTCCCGGTGTCTCTCGATGC
CGCGGTGACCGCGGAGGTGAGCCGGCGGCCCGGAAAGCCACGAAGCCAGTGGGAGGAGGTGC
TGGTGGTCGAGGGCATCGAGGCCGACGGCGCGGGCTTCGTCAAGTTCGACGTGTACGTGAAC
GCAGTGGATCACGAGAAGGTCGGCCCCGGCGGTCGGGAGATGGCTGGAAGCTTCGTGTCCCT
GAAGCACCCCGGCAAGGTGGTGGTGCAGACCAGCATGAGGGTGGCGCTGAACGAGCTGCTGC
AGGACCTGGGCGCCGAGGGAGACGACAGCGTCACGGTGACGTTGGTGCCCGTGGAGGGGAGG
GTCAGGATCGGAGGCCTGAGGATAGCGTACATGGCGGAGTGA

Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGGC_f87bb305a4e3ff45c8d9ch19677eb98c]
Local guery sequence

E =0 Lawo 1250 1500 1716
L i | i n i | |

Specific hits PROLKFOU

Superfanilies Tyrosinase superfamily PROI_DHL supertanil PPO1_KFDV superfamily

l

[ Searcn for similar domain ar | [Refine searcn |

List of domain hits ol
Name Accession Description Interval E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is 1345-1704 522e-39
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 478101 1.11e-32
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain: This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and _ 1123-1278 1.79e-24

>QPEU01256022.1 variedade SP80-3280 [CDS]
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Open Reading Frame Viewer

Sequence
ORF ound: 8
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>QPEU01256022.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MAGSNGPLLLALRIVLFCALASAATTLLPLVTRPCAYSLPRTILAATGLDPHLISCADDGSK
SNAHLSEGDGGNKPRSGGRPIVTDLLSCGEPDLPSHALPPFRCCPPTPASDAPVTNETEPDP
GEPLRTRRPAHEPSTDSVARYARAVALMKALPESDPRSEFYQQANVHCAYCAAAYRQAGRPEL
PVOIHYSWLFFPFHRAYLYFFERVAARLLGDPGFAVPFWSWDVPEGMRVPPEFADVASPLYD
PMRNPEHAPPRLVDLDFSYVDKNCTDEQOQIQLNLRIMYKQOMVTNAPLPSLEFHGQPYRAGDRG
MPGAGTVELSPHNIVHRWSGDLSRANHENMGAYYSSARDPIFYPHHANSDRLWEVWRGVGGG
HADFTDPDWLDSSFLLYDEDARLVRVTVRDMLDVGRLRYAYAKVGLPWLSARPPIVTPDGDV
NRARGQLPHLKSVRFPVSLDAAVTAEVSRRPGKPRSOWEEVLVVEGIEADGAGEVKEDVYVN
AVDHEKVGPGGREMAGSFVSLKHPGKVVVQTSMRVALNELLODLGAEGDDSVTVTLVPVEGR
VRIGGLRIAYMAE*

Conserved domains on [lcl|seqsig_MAGSN_89c05fb4dfed291942e3d2cedb145731]
Local quary sequenca

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

L
Tyrosinase superfamily RTET——— PPO1_KFDV superfamily

Search for similar domain architectures | &

B nName Description Intorval  E-value

B PPO1_KFDV pfam12143 Protain of unknown fun in s, and is 449-568 2.408-40
| Ty & pfam00264 ‘Common cantral domal
pfam1214 ™

ction (DUF_B2219); This domain family is found
[+ Tyrosinase rosinase: This f
1+ PPO1_DWL

[
in of ty : Thiz family alzo contains polyphanol and soms ... 160-367 1.088-32
I= domain; This domain family Iz found in bacteris and sukaryotas, and .. 375-426 1.79e-25

ShPPO08-QPEU01249353.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01249353.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGCATGATGACACCGTAGGTTTGCACCCGCAGATGCTAATTGCTACAGTAGACACAGACAA
AGATGGTGGAGATGCGGGGGAGATTTTGAAAAATGGAGCGAGCATTCAGGCCAATAACTTTC
TCGAGGCAGTCCACAGTTCCACTATATATACTGGCCTTGGGCGTCGATGGATGTGCGTGGCA
ACGTCCAAATCCAGACCGCTGCAATCTCTAGTCTCGTAGACATGAACGGCTCCATGGCGAGC
GCCTGCGCCACCTCCAGGCCCCTCGTCCCGGCGCCCTCTGCATGCCCGTCCAAGAAGACCTC
CGCCGCCAGATTCCGGCGCCGCACGTTCTCGTGCAGGGCTGCCGGCGGCGGCAGCGGLGGLL
GGGGCGACAATGAGGGCCTTCTGTGGCTGCCCCGGCGTGACGTGATGCTCAGCGGCCTGAGC
GGTGTGGCCGCCGGGCTCGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGTCCGGAGCGGATTCGTCGTCTTC
GCCGTGCACGACGGCGGACAAGGTGAACGAGAAGATCTTGCTGTGCGCGGACACGGACAAGC
AGAAGCCCTGCCCTCTGGTGTCGCCGGCGGCCCCCGTGGACTTCACGCCGGAAGGCAAGGTG
ACGCGCGTCCGGCAGCCCGTGCATCTCCTGAGCCGGGAATACCAGGAGAAGTACAAGGAGGC
CGTCGGGAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAACCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCA
TCCACCAGGCCTACTGCGACAACTACTACAAGTACCACAAGTCGTCCGGCTCGACGGTGGCC
AAGGACGACCCGGCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTA



141

CATCTACTTCTACGAGCGTGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACAAAACCTTCGCGCTGCCGT
TCTGGAGCTGGGACGCGCCGGCCGGCATGGTGGTACCGGCTCTCTTCAAGGACGCCTTTGCC
AACCCGCTGTACGACCCCAACCGGAACACGGTGAACCTCGACGCGCTGGTCGACCTAGACTA
CCTCCACGCAGACAAGGATGAGAAGGTGAATCCCATCGATTTCAAGGGCCCAAAGGACGAAA
AATATAAGGGACTTGTTAACAAGAACCTGTGCACCATATACAACCAGGTGTGTGTACATATA
CATACATACGTACATATACAGTTACAGTATGTGAGGTAATTAACCACCTTTGGCTTCATGCA
TTTTGACGGAACTGGTGGCAGCAAGTACGTAAGGGCCCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTA
CTGCACCGACGGTAGCAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCACACCGCCATGCACG
TCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGGCGGCGGCGTCCTG
AGCCACAAGGACGGCAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGCGGGGAA
CGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCA
GGCTGGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTCTTCTAC
GACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGA
CCTCGGCTACACGTACGACCCTGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCA
CGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGLGLCLE
GTGTTCCCGCTCGTCCTGACAAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCCGTGCCGTC
CAGGGAGGAGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGACTTCGACCCGCAGGCGA
ACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACCTGCCCGCGGACAAGGCGCTGCAGGTGGGGCCGCAG
TACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGACGCGGAA
GGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCGGAGGACGATAGCA
CCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACTGATGCAAAGGTGACGATCAACGTTCGCCCCACC
ATCAAGAACCGCAAGTAG
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[ Search for similar demain architectures | [[Refine search |

List of domain hits e
Name Accession Deseription Interval  E-value
[+l Tyrosinase super family cl02830 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and same 536-894 217817
[H PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknnwn function (DUF B2219); This domain famlly is fmmd in aukarymes arm is .. 1671-2024 1.64e-32
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TGGCGCACA
CCGCCATGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGGL
GGCGGCGTCCTGAGCCACAAGGACGGCAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGG
GTCGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACC
TCTGGTCCACCAGGCTGGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGT
TTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCT
GGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCTGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGC
GCCCCAAGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCG
GCGGCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGTCCTGACAAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGT
GGCCGTGCCGTCCAGGGAGGAGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGACTTCG
ACCCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACCTGCCCGCGGACAAGGCGCTGCAG
GTGGGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGG
CGAGACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCGG
AGGACGATAGCACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACTGATGCAAAGGTGACGATCAAC
GTTCGCCCCACCATCAAGAACCGCAAGTAG
>QPEU01249353.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MDVRGNVQIQTAAISSLVDMNGSMASACATSRPLVPAPSACPSKKTSAARFRRRTESCRAAG
GGSGGRGDNEGLLWLPRRDVMLSGLSGVAAGLAWYPGLASGADSSSSPCTTADKVNEKILLC
ADTDKOKPCPLVSPAAPVDEFTPEGKVTRVROQPVHLLSREYQEKYKEAVGKMKALPESNPLSFE
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FVEFYDDVKSPRKVRIKFRDVLDTRDLGYTYDPEYDRDLPWLRPKITTLVPHGKDSGAPARSS
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VGPOQYKEYAGSFAVVPGSGAGETRKGKVSLCITDVLYDLDAEDDSTVDVVIVPRTDAKVTIN
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Local query sequence

Protein Classification e

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

PRO1_KFDY
PPO1_KFDV superfamily
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Specific hits

Superfanilies Tyrosinase superfamily

[ Search for similar domain architectures | [[Refine search |

List of domain hits e
Name Accession Description Interval E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is 502-619 5.18e-34
[H Tyrosinase pfam00264 Common central demain of tyrosinase; This family also contains pelyphenal oxidases and some 183-415 3698-32
[H PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteriz and eukaryotes, and .. 425-430 3.75e-18

ShPPO09-QPEU01228276.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01228276.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGCCTGAAAGCTTTAGGCGCGAAGCAAAGTATATACTCCGTGTCTGGGCTATGGCAGGTAG
CAACGGCCCTCTGCTGCTCGCATTACGCATCGTCCTCTTCTGCGCCCTCGCCTCTGCGGCCA
CCACCTTGCTCCCTCTCATCACAAGACCATGCGCCTACTCCCTGCCAAGAACCATCCTCGCC
GCCACCGGCCTCGACCCTCACCTCATCTCCTGCGCCGACGACGGCTCCAAGTCCAATGCCCA
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CCTGTCGGAAGGCGACGGAGGCAACAAGCCCCGCAGCGGCGGCAGGCCCATAGTCACCGACC
TGCTGTCGTGCGGCGAGCCCGACCTCCCATCCCACGCGCTCCCGCCGTTCCGCTGCTGCCCG
CCGGCGCCGGCGTCCTACTCTCCCGTCGCCAACTTCACGTTCCCCGACCCAGGCGAGCCGLCT
CCGGACGCGGCGGCCGGCGCACGAGCCCGGGACGGACAGCGTAGCCCGGTACGLCGLCGLGLGE
TGGCACTGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCAGACCCGCGCAGCTTCTACCAGCAGGCTAACGTC
CACTGCGCCTACTGCGCCGCCGCGTACCGGCAGGCGGGGACGCCGGAGCTGCCCGTGCAGAT
CCACTACTCGTGGCTCTTCTTCCCATTCCACCGCGCCTACCTCTACTTCTTCGAGCGCGTCG
CGGCGAGGCTCCTGGGGGACCCCGGCTTCGCCGTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGTGCCCGAG
GGGATGCGGGTGCCGCCGGAGTTCGCCGACGTCGCGTCCCCGCTCTACGACCCGATGAGGAA
CCCGGAGCACGCGCCGCCGAGACTCGTGGACCTCGACTTCTCGTACGTGGACAAGAATTGCA
CCGACGAGCAGCAAATCCAGCTCAACCTCCGCATCATGTATAAACAGATGGTCACCAACGCG
CCGCTGCCGTCCCTCTTCCACGGGCAGCCCTACCGCGCCGGCGACCGGGGGATGCCCGGTGL
AGGAACGGTGGAGCTGAGCCCGCACAACATAGTCCACCGATGGTCCGGCGACCTCTCGCGGG
CCAACCACGAGAACATGGGCGCCTACTACTCCTCCGCCCGCGACCCCATCTTCTACCCGCAC
CACGCCAACTCGGACCGCCTCTGGGAGGTCTGGCGCGGCGTCGGCGGCGGCCACGCGGACTT
CACGGACCCCGACTGGCTCGACTCGTCGTTCCTGTTCTACGACGAGGACGCGCGGCTCGETGC
GAGTCACCGTCCGCGACATGCTCGACGTCGGGAGGCTCCGGTACGCGTACGCCGAGGTCGGC
CTGCCGTGGCTCAGCGCGCGGCCGCCCATCGTCACCCCTGACGGCGACGTGAACCGCGGAAG
AGGCGGCCCGACGCACCTGAAGTCCGTCCGCTTCCCGGTGTCGCTCGATGCCGCGGTGACCG
CGGAGGTGAGCCGGCGGCCGGGAAAGCCACGAGGGCAGTGGGAGGAGGTGCTGGTGGTCGAG
GGCATCGAGGCGGACAGCGCGGGCTTCGTCAAGTTCGACGTGTACGTGAACACACTGGATTA
CGAGAAGGTCGGCCCCGGCGGTCGGGAGATGGCTGGAAGCTTCGTGTCCCTGAAGCACCCCG
GCAAGGTGGTGGTGCAGACCAGCATGAGTGTGGCGCTGAACGAGATTCTGGAGGATCTAGGC
GCCGCTGGAGACGACAGCGTCACGGTGACGTTGGTGCCCGTGGAGGGTAGGGTCAGGATCGG
AGGCCTGAGGATAGCGTACATGGCGGAGTGA
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List of domain hits e
Name Accession Description Interval E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219): This damain family is found in eukaryotes, and is 1396-1755 5518-36
[H Tyrosinase pfam00264 Commaon central domain of tyrosinase; This family alse contains polyphenol oxidases and some 529-1152 £.47e-23
[+ PPQ1_DWL pram12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 1174-1329 481e-26
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Protein Classification L
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[ search for similar domain architectures | [[Refine searcn |

List of domain hits il
Name Accession Description Interval E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is 465-585 3.52e-37
[+ Tyrozsinase plamo0264 Common central comain of tyrosinase; This family also containg polypnenol oxidases and some 177-364 7.648-33
[+ PPO1_DWL pram12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 392-443 3.63e-27

ShPPO10-QPEU01217937.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
> QPEU01217937.1 variedade SP80-3280 [DNA]
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ATGGCAGGTAGCAACGGCCCTCTGCTGCTCGCATTACGCATCGTCCTCTTCTGCGCCCTCGC
CTCTGCGGCCACCACCTTGCTCCCTCTCATCACAAGACCATGCGCCTACTCCCTGCCAAGAA
CCATCCTCGCCGCCACCGGCCTCGACCCTCACCTCATCTCCTGCGCCGACGACGGCTCCAAG
TCCAATGCCCACCTGTCGGAAGGCGACGGAGGCAACAAGCCCCGCAGCGGCGGCAGGCCCAT
AGTCACCGACCTGCTGTCGTGCGGCGAGCCCGACCTCCCATCCCACGCGCTCCCGCCGTTCC
GCTGCTGCCCGCCGACGCCGGCGTCCGACGCTCCCGTCACCAACTTCACGTTCCCCGACCCA
GGCGAGCCGCTCCGGACGCGGCGGCCGGCGCACGAGCCCAGCACGGACAGCGTAGCCCGGTA
CGCGCGCGCGGTGGCGCTGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGGACCCACGCAGCTTCTACCAGC
AGGCCAACGTCCACTGCGCCTACTGCGCCGCGGCGTACCGGCAGGCGGGGCGGCCGGAGLCTG
CCCGTGCAGATCCACTACTCGTGGCTCTTCTTCCCGTTCCACCGCGCCTACCTCTACTTCTT
CGAGCGCGTCGCGGCGAGGCTCCTGGGCGACCCCGGCTTCGCCGTGCCGTTCTGGAGCTGGG
ACGTGCCGGAGGGAATGCGGGTGCCGCCGGAGTTCACCGACGTCGCGTCCCCGCTCTACGAC
CCCATGAGGAACCCGGACCACGCGCCGCCGAGACTCGTCGACCTCGACTTCTCGTACGTGGA
CAAGAAATGCACCGACGAGCAGCAAATCCAGCTCAACCTCCGCATCATGTATAAACAGATGG
TCACCAACGCGCCGCTGCCGTCCCTCTTCCACGGGCAGCCCTACCGCGCCGGCGACCGGGGG
ATGCCCGGTGCAGGAACGGTGGAGCTGAGCCCGCACAACATAGTCCACCGATGGTCCGGLCGA
CCTCTCGCGGGCCAACCACGAGAACATGGGCGCCTACTACTCCTCCGCCCGCGACCCCATCT
TCTACCCGCACCACGCCAACTCGGACCGCCTCTGGGAGGTCTGGCGCGGCGTCGGLCGGLGGL
CACGCGGACTTCACGGACCCCGACTGGCTCGACTCGTCGTTCCTGTTCTACGACGAGGACGC
GCGGCTCGTGCGAGTCACCGTCCGCGACATGCTCGACGTCGGGAGGCTCCGGTACGCGTACG
CCGAGGTCGGCCTGCCGTGGCTCAGCGCGCGGCCGCCCATCGTCACCCCTGACGGCGACGTG
AACCGCGGAAGAGGCGGCCCGACGCACCTGAAGTCCGTCCGCTTCCCGGTGTCGCTCGATGC
CGCGGTGACCGCGGATGTGAGCCGGCGGCCGGGAAAGCCACGAGGGCAGTGGGAGGAGGTGC
TGGTGGTCGAGGGCATCGAGGCGGACGGCGCGGGCTTCGTCAAGTTCGACGTGTACGTGAAC
GCAGTGGATTACGAGAAGGTCGGCCCCGGCGGTCGGGAGATGGCTGGAAGCTTCGTGTCCCT
GAAGCACCCCGGCAAGGTGGTGGTGCAGACCAGCATGAGGGTGGCGCTGAACGAGATTCTGG
AGGATCTGGGCGCCGCTGGAGACGACAGCGTCACGGTGACGTTGGTGCCCGTGGAGGGTAGG
GTCAGGATCGGAGGCCTGAGGATAGCGTACATGGCGGAGTGA
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Name Accession Deseription Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknewn functien (DUF_B2218); This domain family is found in eukaryotes, and is 1345-1704 2.67e-37
[+ Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 4781101 1230-32
] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain: This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and _ 1123-1278 7.28e-26
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MAGSNGPLLLALRIVLFCALASAATTLLPLITRPCAYSLPRTILAATGLDPHLISCADDGSK
SNAHLSEGDGGNKPRSGGRPIVTDLLSCGEPDLPSHALPPFRCCPPTPASDAPVTNETEPDP
GEPLRTRRPAHEPSTDSVARYARAVALMKALPESDPRSEFYQQANVHCAYCAAAYRQAGRPEL
PVOIHYSWLFFPFHRAYLYFFERVAARLLGDPGFAVPEFWSWDVPEGMRVPPEFTDVASPLYD
PMRNPDHAPPRLVDLDESYVDKKCTDEQQIQLNLRIMYKOMVTNAPLPSLFHGQPYRAGDRG
MPGAGTVELSPHNIVHRWSGDLSRANHENMGAYYSSARDPIFYPHHANSDRLWEVWRGVGGG
HADFTDPDWLDSSFLEFYDEDARLVRVTVRDMLDVGRLRYAYAEVGLPWLSARPPIVTPDGDV
NRGRGGPTHLKSVRFPVSLDAAVTADVSRRPGKPRGOWEEVLVVEGIEADGAGEVKEDVYVN
AVDYEKVGPGGREMAGSFVSLKHPGKVVVQTSMRVALNEILEDLGAAGDDSVTVTLVPVEGR
VRIGGLRIAYMAE*
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Local query sequence

Protein Classification ot

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase
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List of domain hits a2

Name Accession Description Interval E-value

[H PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2218); This domain family is found in eukaryotes. and is 448-568 1.04e-38

[+] Tyrosinase pfam00264 ‘Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphencl oxidases and some . 160-367 1.15e-32

[+ PPO1_DWL pfam 12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and... 375-426 5.31e-27

ShPPO11-QPEU01259162.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
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>QPEU01259162.1 variedade SP80-3280 [DNA]

AGTCCACACTTCCACTATATATACTGGCCTTGGGCGTCGATGGATGTGCGTGGCAACGTACA
AATCCAGACCGCTGCAATCTCTAGTCTCGTAGACATGAACGGCTCCATGGCGAGCGCCTGCG
CCACCTCCAGGCCCCTCGTCCCGGCGCCCTCTGCATGCCCGTCCAAGAAGACCTCCGCCGLC
AGATTCCGGCGCCGCACGTTCTCGTGCAGGGCTACCGGCGGCGGCCGGGGCGACAATGACGE
CCTTCTGTGGCTGCCCCGGCGTGACGTGATGCTCAGCGGCCTGAGCGGTGTGGCCGCCGGGL
TCGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGTCCGGCGCGGATTCGTCGTCTTCGCCGTGCACGACGGCG
GACAAGGTGAACGAGAAGATCTTGCAGTGCACGGACACGAGCAAGCAGAAGCCGTGCCCTCT
GGTGTCGCCGACGGCCCCCGTCGACTTCACGCCTGAAGGCAAGGTGACGCGCGTCCGGCAGC
CGGTGCATCTCCTGAGCCGGGAAAACCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCGTCGGGAAGATGAAG
GCGCTGCCGGAGTCGAACCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCAGGCCTACTG
CGACAGCTACTACAAGTACCACCGGTCGTCGGCGGCGAAGGACGACGTCGACCGCCCCTTCG
ACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGC
GCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACAAAACCTTCGCGCTACCGTTCTGGAGCTGGGACGCGCC
GGCCGGCATGGTGGTGCCGGCTCTCTTCAAGGACGCCTTTGCCAACCCGCTGTACGACCCCT
ACCGGAACACCGTGAACCTCGACGCGCTGGTCGACCTAGACTACCTCCACGCAGACCAGGAT
GAAAAGGCGAATCCCATCGATTTCAAGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGGAACTTGTTAA
CAAGAACCTGTGCACCATATACAACCAGGTGTGTGTACATATACATACATACGTACATATAC
AGTTACAGTATGTGAGGTAATTAACCACCTTTGGCTTCATGCATTTTGACGGAACTGGTGGT
AGCAAGTACGTAAGGGCCCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGACATCGACGGC
AGCAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCACACCGCCATGCACGTCTGGGTCGGCAA
GGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGCCGGCGGCGTCCTGAGCCACAAGGACG
GCGCGTACAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGCGGGGAACGALCCCG
CTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTGGG
AGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTCTTCTACGACGACG
TCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGC
TACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGACGCT
GGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGCGCCGGTGTTCC
CGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCTGTGCCGGCCAGGGAG
GCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTCATCGACGGCATCGAGTTCGACCCGCAGGCGAACAACAA
GTTCGACGTCGCCATCAACTTGCCCGCGGACAAGGCGTTGCAGGTGGGGCCGCAGTACAAGG
AGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTGGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGACGCAGAAGGGGAAG
GTGTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCTGAGAACGATAGCACCGTCGA
CGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGATCAACGTTCGCCCTACCATCAAGA
ATCGCAAGTAG
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ATGGCGCACACCGCCATGCACG
TCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGCCGGCGGCGTCCTG
AGCCACAAGGACGGCGCGTACAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGC
GGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGT
CCACCAGGCTGGGAGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTC
TTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGACAC
GCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCA
AGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGLCGGLG
GCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCTGT
GCCGGCCAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTCATCGACGGCATCGAGTTCGACCCGC
AGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACTTGCCCGCGGACAAGGCGTTGCAGGTGGGG
CCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTGGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGAL
GCAGAAGGGGAAGGTGTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCTGAGAACG
ATAGCACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGATCAACGTTCGC
CCTACCATCAAGAATCGCAAGTAG
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>QPEU01259162.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MDVRGNVQIQTAATSSLVDMNGSMASACATSRPLVPAPSACPSKKTSAARFRRRTESCRATG
GGRGDNDGLLWLPRRDVMLSGLSGVAAGLAWYPGLASGADSSSSPCTTADKVNEKILQCTDT
SKOKPCPLVSPTAPVDFTPEGKVTRVROQPVHLLSRENQEKYKEAVGKMKALPESNPLSEFKAQ
AATHQOAYCDSYYKYHRSSAAKDDVDRPEFDVHESWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDKTFAL
PFWSWDAPAGMVVPALFKDAFANPLYDPYRNTVNLDALVDLDYLHADQDEKANPIDEFKGPKD
EKYKELVNKNLCTIYNQVCVHIHTYVHIQLOQYVRMAHTAMHVWVGKASPTSGSCDAAAGGVL
SHKDGAYKYNCNNDMGFLGSAGNDPLEFYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGQGITDPDWLDASEV
FYDDVKSPRKVRIKFRDVLDTRDLGYTYDPEYDRDLPWLRPKITTLVPHGKDSGAPARSSAA
APVFPLALTKGQVVEVPAVAVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPOQANNKEDVAINLPADKALQVG
POYKEYAGSFAVVPGSGAGETQKGKVSLCITDVLYDLDAENDSTVDVVIVPRTAAKVTINVR
PTIKNRK*
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| Howe | searcH | GUIDE | NewsSearch | Structure Home 3D Macromolecular Structures | Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems

Conserved domains on [lcl|seqsig_MDVRG_cff5d6d9a05945b121436b898d2e0562] View @
Local query sequence

Protein Classification ol

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [BFRE Il show extra options »
+ 5 1=

Query seq.

specific hits

Superfanilies

PRO1_KFOU
PPO1_KFDV superfamily

[ Search for similar demain architectures | [ Refine searcn |

List of domain hits .
Name Accession Description Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is . 500-617 2.41e-32
[+] Tyrosinase pram00264 ‘Commen ceniral domain of tyrosinase; This family alse contains polyphenol oxidases and some ... 180-413 7.71e-32
[+] PPO1_DWL pfam 12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 423-478 2.4ge-18

ShPPO12-QPEU01257677.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01257677.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGAACGGCTCCATGGCGAGCGCCTGCGCCACCTCCAGCCCCCTCGTCTCGGCGCCCTCTGC
ATGCCCGTCCAAGAAGACCTCCGCCGCCAGGTTCCGGCGCCGCACGTTCTCGTGCAGGGLCCA
CCGGCGGCGGAGGCGGCGGCCGEEGEGCAACAATGATGGCTTCCTGTGGCTGCCTCGGCGGGAC
GTGATGCTCAGCGGCCTGAGCGGTGTCGCCGCCGGGCTCGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGTC
CGGTGCGGATTCGTCGTCTTCGCCGTGCACGACGGCGGACAAGGTGAACGAGAAGATCTTGC
TGTGCGCGGACACGGACAAGCAGAAGCCCTGCCCTCTTGTGTCGCCGGCGGCCCCCGTGGACL
TTCACGCCGGAAGGCAAGGTGACGCGCGTCCGGCAGCCCGTGCATCTCCTGAGCCGGGAATA
CCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCGTCGGGAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAATCCGCTGA
GCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCAGGCCTACTGCGACAGCTACTACAAGTACCACCGG
TCGTCGGCGGCGAAGGACGACGTCGACCGCCCCTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGC
GCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACA
AAACCTTCGCGCTACCGTTCTGGAGCTGGGACGCGCCGGCCGGCATGGTGGTGCCGGLCTCTC
TTCAAGGACGCCTTTGCCAACCCGCTGTACGACCCCAACCGGAACACGGTGAACCTCGACGC
GCTGGTCGACCTAGACTACCTCCACGCAGACCAGGATGAAAAGGCGAATCCCATCGATTTCA
AGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGGAACTTGTTAACAAGAACCTGTGCACCATATACAAC
CAGGTGTGTGTACATATACATACATACGTACATATACAGTTACAGTATGTGAGGTAATTAAC
CACATTTGGCTTCATGCATTTTGACGGAACTGGTGGTAGCAAGTACGTAAGGGCCCGGAGTC
GTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGACATCGACGGCAGCAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGC
GGATGGCGCACACCGCCATGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGC
GACGCCGCCGCCGGCGGCGTCCTGAGCCACAAGGACGGCGCGTACAAGTACAACTGCAACAA
CGACATGGGGTTCCTAGGGTCGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACG
TGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTGGGAGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCG
GACTGGCTCGACGCCAGTTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCAT
CAAGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACA
AGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGL
GCGCCGGCGAGGTCGTCGGCGGECGEECGCCGEETGTTCCCGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGT
CGTGGAGGTGCCGGCCGTGGCTGTGCCGGCCAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTCA
TCGACGGCATCGAGTTCGACCCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACTTGCCC
GCGGACAAGGCGTTGCAGGTGGGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTGGT
GCCGGGCTCCGGCGCCGGCGAGACGCAGAAGGGGAAGGTGTCCCTCTGCATCACCGACGTGC
TGTACGACCTCGACGCTGAGAACGATAGCACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCT
GCCAAGGTGACGATCAACGTTCGCCCTACCATCAAGAATCGCAAGTAG
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S Conserved ;
> NCBI Domains e
1965 -
| 0w | SEARcH | GUIDE | NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig ATGAA_3915251afd1ecccaf770c96c324fcac] View

Local query sequence

Graphical summary (BRIl show extra options »
1 20 sq

750 1000 1250 1500 1750
L | [ | | |

RF +1
Superfanilies Turosinase

1 280 S0 750 1000 1250 150 1750

RF +3
specific hits
Superfanilies Tyrosinase

PPO1_KFDY
PPO1_KFDY superfamily

List of domain hits e
+ Name Accession Dy Interval E-value
H]

[#+] Tyrosinase super family 02830 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphe: s and some 490-795 8.27e-18
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This demain family is found in les, and is 1584-1937 2.09e-31
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain: This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1353-1520 1.698-18
[+ Tyrosinase super family cl02830 Commeon central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 1104-1325 8.34e-12

>QPEU01257677.1 variedade SP80-3280 [CDS]

TGGCGCA
CACCGCCATGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCG
CCGGCGGCGTCCTGAGCCACAAGGACGGCGCGTACAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGEG
TTCCTAGGGTCGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCAT
GTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTGGGAGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCG
ACGCCAGTTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGC
GACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAAGGACCTGCC
GTGGCTGCGCCCCAAGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGA
GGTCGTCGGCGGCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTG
CCGGCCGTGGCTGTGCCGGCCAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTCATCGACGGCAT
CGAGTTCGACCCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACTTGCCCGCGGACAAGG
CGTTGCAGGTGGGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTGGTGCCGGGCTCC
GGCGCCGGCGAGACGCAGAAGGGGAAGGTGTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCT
CGACGCTGAGAACGATAGCACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGA
CGATCAACGTTCGCCCTACCATCAAGAATCGCAAGTAG

Gpen Reading Frame Viewer

s am ~ o
- o - 5 e
o N R V4 -
o e—
po__pou__jue__ | - -, [ea e jua__ps_|ms__ - o _pam g T ae_nmo  pes e | - s
PR 1 ack showe: 2208

>QPEU01257677.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]
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MNGSMASACATSSPLVSAPSACPSKKTSAARFRRRTEFSCRATGGGGGGRGNNDGEFLWLPRRD
VMLSGLSGVAAGLAWYPGLASGADSSSSPCTTADKVNEKILLCADTDKOQKPCPLVSPAAPVD
FTPEGKVTRVRQPVHLLSREYQEKYKEAVGKMKALPESNPLSFKAQAATHQAYCDSYYKYHR
SSAAKDDVDRPEFDVHFSWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDKTFALPFWSWDAPAGMVVPAL
FKDAFANPLYDPNRNTVNLDALVDLDYLHADQDEKANPIDFKGPKDEKYKELVNKNLCTIYN
QVCVHIHTYVHIQLOYVRMAHTAMHVWVGKASPTSGSCDAAAGGVLSHKDGAYKYNCNNDMG
FLGSAGNDPLFYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGQGITDPDWLDASEFVEYDDVKSPRKVRIKFR
DVLDTRDLGYTYDPEYDKDLPWLRPKITTLVPHGKDSGAPARSSAAAPVFPLALTKGQVVEV
PAVAVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPQANNKFDVAINLPADKALQVGPQYKEYAGSFAVVPGS
GAGETQKGKVSLCITDVLYDLDAENDSTVDVVIVPRTAAKVTINVRPTIKNRK*

inglés portug:

Elad
65 - Google Translate

| Howe | sesrcH | euine | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem — BIOSYSTEms

Conserved domains on [lcl |seqsig_MNGSM_d91badfafe5aB7b6b89d773ad37c7ech] View

Local query sequence

Protein Classification e

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [BFEL e N show extra options =
1 = s

t i t 22 so a7 <50 w25

Query seq,
Specific hits PROL_KFDN
superfanilies Turosinase superfamily PPOLDHL surerfanil) FPO1_KFDV superfamily

[ Searcn for similar domain architectures | [ Refine searcn |

List of domain hits ”
Name Accession Deseription Interval E-value
[+ Tyrosinase plam00264 ‘Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 184-397 1.85e-32
[+l PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is ... 484-601 2.25e-32
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 407-462 1.46e-18

Dafarancac:

ShPPO13-QPEU01346849.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01346849.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGAGCGAGCAACCAGGCCAGTAATTGGCTCGCATGTATGCCCACGCAGTGCACACTTCCA
CTATATATATACTGGCTTTGGGCATGGATGGATGTGTGTGGCAACGTCCAAATCCAGACCAC
TGCTATCTCGTAGTCTCGTAGACATGAACGGCTCCATGGCGAGCGCCTGCGCCACCTCCAGC
CCCCTCGTCTCGGCGCCCTCTGCATGCCCGTCCAAGAAGACCGCCGCTGCCAGGTTCCGGLG
CCGCACGGTGTCGTGCAGGGCCACCGGCGGCGGCAGCGGCCGGGGCGACAATGACGGLCCTCC
TCTGGCTGCCCCGGCGCGACACGATGCTCAACGGCCTGTCCGGTGTCGCCGCCGGGLCTGGLL
TGGTACCCGGGCCTCGCGGATGCTGCCGAGTGCACCCGGGCCGACAAGGTGAACGAGAACAC
CGTGCAGTGCACGGACACGGAAGGGGTGTTGCCGTGCCCTCTGGTGTCGGCGACGGCCCCCG
TGGTGGACTTCACGCCGGAGGGCAAGGTGACGCGCTTCCGGCAGCCGGTGCATCTCCTGAGC
CGGGAATACCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCCTCGCAAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAA
CCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCAGGCCTACTGCGACAGCTACTACAGCT
ACCACCGGTCGTCGGCGGCGAAGGACGACGTGGACCCAGCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGG
ATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGGCAGCTCAT
CGGCGACGACACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGAACTGGGACGCCCCCGCCGGCATGGTGGTGC
CGCCTCTCTTCAGCGAGGGCTCCACGGCCAGCAACCCGCTGTACGACGCCAACCGGAALCCCG
GCGAACCTCGACGCGCTGATCGACCTAGACTACCTCAACGACCAGGATGCGGAGCCCATCCC
TTTCAAGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGAAACGTTAACAAGAACCTGAGCACCGTATAC
AACCAGGTGTGTACATGTACACAGACATACATACGTACTCCGCCGCGTACAGTATGCTGTAT
GTGAGCTAACCACATTTCGTTTCATTTTGACAGCAAGTAGGTAAGGGCGCGGAGTCGTTCCT
GGGCGAGAAGTACTGCACCGACCTCGGGTCAAGCACGAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCAGA
TGGCGCACACCGCCGTGCACGTCTGGCTCGGCAAGGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACT
TGCGGCGAAGCTTCCGGCGGCGTCCCGAACCACTCCTCAGGCGGGTACAACTGCAACAACGA
CATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGG



152

ACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACACGGAC
TGGCTGGACGCCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCGAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAG
GTTCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACGCCGAGGCCGACAAGG
ACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGATCACGTCGCTGGTGCCCCACGGCACGGACAGCGGCGCE
ACGACGGCGAGGTCGTCGGCGGCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTGACCAAGGGCCAGGT
CGTGGAGGTGCCGGCCGTAGCTGTGCCGGCCAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGA
TCGACGGCATCGAGTTCGACCCCCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCC
GCGGACAAGGCATTGTTGGTGGGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGT
GCCGGGCTCCGGCGCCGGCGGGACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGC
TGTACGATCTCGACTCTCAGGACGATAGCATCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCT
GCCAAGGTGACGCTCAACGTTCGCCCCACCATCAAGAATCGAAACTAGTAGCTTAGCTGCTG
CTGCTAGTGCTCAAGCACCGTACGTATGTACTCGATTCTGTGGTCATTCATGGACCATCGTT
TCATGCTGTCATGCACAGCGCGCACCGGTAGGGTGTCCGCGAGAATAAACGTATTTATTGTG
TACCAGCTGATTGCATCGTGCGTTGTACTCCCGGGGGAAATTATAAGGCATTCCAAGAGTCG
AAGCATTTTAAGTTTAACTAAATTGTAA

Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGGA_385d5cadc66dd43f4759f9e33caed201]
Local query sequence

superfanilies Tyrosinase superfamily FPOLDHL superd FPOL_KFDV superfanily

[Search for similar domain architeciures | [[Refine searcn |

List of domain hits ®
Name Accession Description Interval E-value
[+] Tyrosinase piam00264 Commaon central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 6221448 7.948-23
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown functien (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is 1708-2043 422630
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and _ 1474-1641 4.67e-19

>QPEU01346849.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCGCACACCGCCGTGCACGTCT
GGCTCGGCAAGGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCGGCGGCGTC
CCGAACCACTCCTCAGGCGGGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGE
GAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCA
CCAGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACACGGACTGGCTGGACGCCAGCTTCGTCTTC
TACGACGACGTCGAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAGGTTCCGCGACGTCCTGGACACGCG
CGACCTCGGCTACACGTACGACGCCGAGGCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGCGCCCCAAGA
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TCACGTCGCTGGTGCCCCACGGCACGGACAGCGGCGCGACGACGGCGAGGTCGTCGGCGGLG
GCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTGACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTAGCTGT
GCCGGCCAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACCCCC
AGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCCGCGGACAAGGCATTGTTGGTGGGG
CCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGGGALC
GCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGATCTCGACTCTCAGGACG

ATAGCATCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGCTCAACGTTCGC
CCCACCATCAAGAATCGAAACTAG

Sequence
s o

so [wo  [ma {1k [e (10 (s pme (10 [gee  pae  |Lew B4 jse0 (Lse s |Lese[L7es

>QPEU01346849.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MERATRPVIGSHVCPRSAHFHYIYTGFGHGWMCVATSKSRPLLSRSLVDMNGSMASACATSS
PLVSAPSACPSKKTAAARFRRRTVSCRATGGGSGRGDNDGLLWLPRRDTMLNGLSGVAAGLA
WYPGLADAAECTRADKVNENTVQCTDTEGVLPCPLVSATAPVVDFTPEGKVTRFROPVHLLS
REYQEKYKEALAKMKALPESNPLSFKAQAATHQAYCDSYYSYHRSSAAKDDVDPAFDVHESW
IFAPWHRMYIYFYERALGQLIGDDTFALPFWNWDAPAGMVVPPLEFSEGSTASNPLYDANRNP
ANLDALIDLDYLNDQDAEPIPFKGPKDEKYKKRMAHTAVHVWLGKAGPTPATATCGEASGGV
PNHSSGGYNCNNDMGEFLGSAGNDPLEYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGOQGITDTDWLDASEVE
YDDVESPRKVRIRFRDVLDTRDLGYTYDAEADKDLPWLRPKITSLVPHGTDSGATTARSSAA
APVFPLALTKGQVVEVPAVAVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPQANNKEDVAINVPADKALLVG
POYKEYAGSFAVVPGSGAGGTRKGKVSLCITDVLYDLDSQDDSIVDVVIVPRTAAKVTLNVR

PTIKNRN*
Cmmmw E Eé E ; Eﬁ
Lo §

NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains. [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig MERAT_fS787672f2347cde2743c8188214050] View @

Local query sequence

Protein Classification ol

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloreplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [EFE L e show extra options =

Query seq,
Specific hits

PR W
Superfanilies Tyrosinase superfamily PPO1_KFDV superfamily

[[Search for similar domain architectures | [[Refine searcn |

List of domain hits ol
Name Accession Deseription Interval  E-value
[+ Tyrosinase pfam00264 Cummun cemra\ domaln DT tyrosinase; This family also contains polyphencl ux\dases and Some ... 208-412 5.29e-35
[+ PPO1_KFDV pfam12143 rotein of unknown n (DUF_B2219); This domain family is found in euk: dis 500-611 5.62e-31
[ PPO1_DWL pfam12142 Folypnannl nmase m\ume domain; This domain family is found in bacteria ana aukarymas and 422477 4.09e-19

ShPPO14-QPEU01338663.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01338663.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGCTAATTGCTACAGTAGATACAGACAAAGATGGTGGAGATGCAGGGGAGATTTTGAAAAA
TGGAGCGAGCAACCAGGCCAATAACTTTCTCGAGGCAGTCCACAGTTCCACTATATATATTG
GCCTTGGGCGTCGATGGATGTGCGTGGCAACGTCCAAGTCCAGACCGCTGCAATCTCTAGTC
TCATAGACATGAACGGCTCCATGGCGAGCGCCTGCGCCACCTCCAGGCCCCTCGTCCCGGCG
CCCTCTGCATGCCCGTCCAAGAAGACCTCCGCCGCCAGATTCCGGCGCCGCACGTTCTCGTG
CAGGGCTACCGGCGGCGGCAGCGGCGGCCGGGGCGACAATGACAGCCTTCTGTGGCTGLCCCC
GGCGTGACGTGATGCTCAGCGGCCTGAGCGGTGTGGCCGCCGGGCTCGCCTGGTACCCGGGL
CTCGCGTCCGGAGCGGATTCGTCGTCTTCGCCGTGCACGACGGCGGACAAGGTGAACGAGAA
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GATCTTGCAGTGCACGGACACGAGCAAGCAGAAGCCGTGCCCTCTGGTGTCGCCGACGGCCC
CCGTCGACTTCACGCCGGAAGGCAAGGTGACGCGCGTCCGGCAGCCGGTGCATCTCCTGAGC
CGGGAATACCAGGAGAAGTACAAGGAGGCCGTCGGGAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAA
CCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCGGCCATCCACCAGGCCTACTGCGACAACTACTACAAGT
ACCACAAGTCGTCCGGCTCGACGGTGGCCAAGGACGACCCGGCGTTCGACGTGCACTTCTCG
TGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGTGCCCTCGGCGACCT
CATCGGCGACAAAACCTTCGCGCTGCCGTTCTGGAGCTGGGACGCGCCGGCCGGCATGGETGG
TGCCGGCTCTCTTCAAGGACGCCTTTGCCAACCCGCTGTACGACCCCAACCGGAACACGGCG
AACGTCAACGCGCTGGTCGACCTAGACTACCTCAGCCACAGGGATGCGAAGCCCATCGATTT
CAAGGGCCCAAAGGACGAAAAATACAAGGAACTTGTTAACAAGAACCTGTGCACCGTATACA
ACCAGGTGTGTGTATGCATACATACATACTCCGCCGTGTACAGCTAATTAACCACCTTTGGC
TTCATTTTGACGGAACTGCTGGCAGCAAGTGCGCAAGGGCCCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGA
GGTACTGCACCGCCATCGATGGCACCAGCGCCATGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCACACC
GCCATGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGGCGG
CGGCGTCCTGAGCCACAAGGACGGCAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGT
CGGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTC
TGGTCCACCAGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTT
CGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGG
ACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCAGCCGTGGCTGLGL
CCCAAGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGL
GGCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGETGG
CCGTGCCGTCCAGGGAGGAGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGACTTCGAC
CCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACCTGCCCGCGGACAAGGCGCTGCAGGT
GGGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGLCGCCGGLG
AGACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCGGAG
GACGATAGCACCGTCGACGTCCTTATCGTGCCGCGCACCGATGCAAAGGTGACGCTCAACGT
TCGCCCCACCATCAAGAATCGCAAGTAA

psb R Conserved
> NCBI Domains g
965 -
NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|segsig_ATGCT_bb29837a4020af4aa48479373d9e2970] View

Local query sequence

RF +1
Specific hits

Superfanilies Tyrosinase

RF +3
superfanilies Turosinase

] 3

[ Search for similar domain architeciures | [Remnesearcn] @

List of domain hits e
Name Accession Deseription Interval  E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2218); This domain family is found in eukaryotes, and is 1750-2085 8.50e-33
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1519-1686 396817
] Tyrosinase super family cl023830 Common central domain of fyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 1276-1491 6.37e-12
] Tyrosinase super family cl02330 Commen central domain of fyrosinase; This family alse contains polyphenol oxidases and some ... 684-989 1.06e-17

>QPEU01338663.1 variedade SP80-3280 [CDS]
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ATGGGTTCGCTGGAGCGGATGGCGCACACCG
CCATGCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGAGCCCGACGTCTGGGTCGTGCGACGCCGCCGGLCGGL
GGCGTCCTGAGCCACAAGGACGGCAAGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTAGGGTC
GGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCT
GGTCCACCAGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACGCCAGTTTC
GTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGAAGGTGCGCATCAAGTTCCGCGACGTCCTGGA
CACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACCCCGAGTACGACAGGGACCAGCCGTGGCTGCGLC
CCAAGATCACGACGCTGGTGCCCCACGGCAAGGACAGCGGCGCGCCGGCGAGGTCGTCGGLG
GCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTCACCAAGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTGGL
CGTGCCGTCCAGGGAGGAGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGACTTCGACC
CGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACCTGCCCGCGGACAAGGCGCTGCAGGTG
GGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCGA
GACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCGGAGG
ACGATAGCACCGTCGACGTCCTTATCGTGCCGCGCACCGATGCAAAGGTGACGCTCAACGTT
CGCCCCACCATCAAGAATCGCAAGTAA

Open Reading Frame Viewer

Sequence
ORFs 10

... B .. f0. )% W 5. .fu PN "W PR .. PN, PR .., R,
1 119K (1887 o)

RK, S NG RSP LM LS PO, NS LA, LSS LS, LY (LS. PR, LS., PSR,

>QPEU01338663.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MDVRGNVQVQTAATISSLIDMNGSMASACATSRPLVPAPSACPSKKTSAARFRRRTESCRATG
GGSGGRGDNDSLLWLPRRDVMLSGLSGVAAGLAWYPGLASGADSSSSPCTTADKVNEKILQC
TDTSKQKPCPLVSPTAPVDFTPEGKVTRVROPVHLLSREYQEKYKEAVGKMKALPESNPLSF
KAQAATHQAYCDNYYKYHKSSGSTVAKDDPAFDVHFSWIFAPWHRMY IYFYERALGDLIGDK
TFALPFWSWDAPAGMVVPALFKDAFANPLYDPNRNTANVNALVDLDYLSHRDAKPIDFKGPK
DEKYKELVNKNLCTVYNQVCVCIHTYSAVYSMGSLERMAHTAMHVIWVGKASPTSGSCDAAGG
GVLSHKDGKYNCNNDMGFLGSAGNDPLEYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGQGITDPDWLDASFE
VEYDDVKSPRKVRIKFRDVLDTRDLGYTYDPEYDRDOQPWLRPKITTLVPHGKDSGAPARSSA
AAPVFPLALTKGQVVEVPAVAVPSREEGKEQLLVIDGIDFDPQANNKEFDVAINLPADKALQV
GPQYKEYAGSFAVVPGSGAGETRKGKVSLCITDVLYDLDAEDDSTVDVLIVPRTDAKVTLNV
RPTIKNRK*
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inglés ortugu
Conserved ing portug
Domains SEo
965 = Google Translate
NewSearch | Structure Home ] 3D Macromolecular Structures Conserved Domains T T ——
Conserved domains on [lcl|seqsig MDVRG_49fe77402ab1a069e5b6dab52dccd4e7] View [Concise Results |

Local query sequence

Protein Classification *

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

fuery seq.
specific hits

Superfanilies PPOL_KFDY superfamily

[[Search for similar domain architectures | @ [Refine search |

ist of domain hits *®
Name Accession Description Interval E-value
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 183414 75335
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is - 501-612 7.08e-34
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain: This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 424-479 215817

ShPPO15-QPEU01268672.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01268672.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCGACGGCCAGCGCCGCCTGCACCAGCTTCCTCGTCCCGGCGACTGCTGTCGCCTCGAC
ACCCTCTGCATGCCCATCCACGCTCCCCAAGAAGAATGCTGGCCGGCGGCGCCGCACAGTGL
TGTGCAGGGCCAGCGGCGGCGGCCGEGEGCGACGACGTCGATAGCCGCCTCCTCTGGCTACCC
CGGCGTGGAGTGCTCACCGGCCTGAGCGGCGTCGCCGCCGGCTTCGTCGGGTACCCGGACCT
GGCGTCCATCGCCCTGGAGGCGAACCCCGTGGAGAGCTGCCGCCGGGGCGAGAAGGTGACGG
ACAAGCTGGTGGAGTGCTCGGACCCGAACCGAGGCTTCCCGTGCCCGCCGGCGTCGCGGATC
CCCATCGTCGACTTCACGCCGGAGCGAACGGTGACGCGAATCCGCAGGCCGGCGCACCTCCT
GGACCCGGAGTACCAGGCGAAGTACAAGGAAGCCGTCGGGAAGATGCGGGCGCTGGACAAGT
CGAACCCGCTGAGCTTCGCGGCGCAGGCGGCCGTCCACGAGTCCTACTGCGACGGGCACTAC
CGGCTGGACCCGACGGAGAAGAACCGCCCCTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCC
GTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACGACA
CCTTCGCGCTGCCGTACTGGAGCTGGGACACGCCGGCCGGCATGGGGATACCGGCCGTCTTC
AAGGGGGTCTCCACGGCCGAAAACCCGCTGTTCGACCCCTACCGCAACATGGACAACAAGGA
CGCCCTGATCGACCTGGACTACCTGAAAACCCCCAAACGGCCGACCATCCCCTTCAAGLCCGC
CGCCGGAGTCGGACGCCGCCGCGCGCCAGGCGTACGACGACGCCGTTCGGACCAACCTTTCC
ACCATATACATTCAGGTAATCAATCAAGGTGTGTACATACATAGATTCGTTTGGAAATGGCT
AGCTCATGATTTTGTTTGGCCTTGTTTGTATGTATGTAGCAAGTCCGTGACGGCAAGGGGCC
CCGTGCGTACCTCGGCGAGAAGCTGTGCAGCGAGGCGAGCTCCCGGGTGAAGGAGGTGAACG
AGCGTTCCAAGAGGCGGCAAGGAGCCGGCGGCGCGCCGAAGGTGAAGGCGAGCAACGCGCAG
GGCACGCTGGAGCGGATGGCGCACACGACGGTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAA
GGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGGGTGATGGGGCACGACGGCAAACCGCACT
GCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGGEGCGEGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCAC
GCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGA
CCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGC
GGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGGCCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCG
GAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCACCCTGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAG
GTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCG
TGGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATC
GAGGGCATCGAGTACGACCCCCAGATCAACAACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAA
GGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCAGTGC
CCAGCTCCAACGCCGCCGGCGGGACGCTCGTGGGGAAGGTGACGCTCTTCATCGACGGLCGTG
CTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGCGCCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGA
CGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGACCATCGAGAACGCATGATGAGATCACTGGCTCA
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TCAACAGCCGCACGCACTGCTGGCTGTTATCTTCACCGCCGCCGGCGCGTGAGCAGTGGCGA
TTTTTTTAATAAGGCTTAAAAAATAAATTAGTACGATGTCCTACTCCTGCCGTATGATTATT

GTGTTTAA
CODS i E inglés P

NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures. Conserved Domains [ Pubchem__| BIOSYSTEMS

Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGGC_caB8332a945b40997c9884451ef7bb0d] view

Local query sequence

1 250 S0 0 1400 1250 1500 1750 2000

RF +1

Superfanilies Turosinase

1 250 S0 75 1000 1250 1540 1750 2000
RF +2
Superfanilies PRK12678

1 250 S0 75 1000 1250 1540 1750 2000
RF 43
specific hits < FPOLDUL »
Superfanilies Tyrosinase PRO1_KFDU
RF =1
Superfanilies PHAO3247

[ Search for similar domain architectures | [Refine searcn | @

List of domain hits e
Name Accession Description Interval  E-value
[+ Tyrosinase pfam00264 Commun central domain of tyrosinase 'lh\s family also centains polyphenol oxidases and some .. 502-957 9.62e-17
[+] PRK12678 super family cl36163 transcription termination factor Rho; Provisional 1472-1999 4.07e-03
[+] FPO1_DWL pfam12142 Fol \yph nol oxidase middle domain. This d lomain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1419-1588 4.07e-21
[+ PPO1_KFDV super family €l15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukarymas‘ and is 1647-2000 6.588-21
[H Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase. This family alzo contains polyphenol oxidases and some 1179-1294 4.688-12
[+ PHAQ3247 super family cl33720 large tegument protein UL36; Provisional 1174-1728 4.02e-03

>QPEU01268672.1 CNGB variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCGCACACGACG
GTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGG
CGGGGTGATGGGGCACGACGGCAAACCGCACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGG
CGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGG
TCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTT
CTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGG
CCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAG
CCCACCCTGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAGGTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTC
GGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTGGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGA
AGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGAGTACGACCCCCAGATCAAC
AACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGA
CTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCAGTGCCCAGCTCCAACGCCGCCGGCGGGACGCTCG
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TGGGGAAGGTGACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGC
GCCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGACGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGAC

>QPEU01268672.1 CNGB variedade SP80-3280 [AA]

MATASAACTSFLVPATAVASTPSACPSTLPKKNAGRRRRTVLCRASGGGRGDDVDSRLLWLP
RRGVLTGLSGVAAGEFVGYPDLASTIALEANPVESCRRGEKVTDKLVECSDPNRGEFPCPPASRT
PIVDFTPERTVTRIRRPAHLLDPEYQAKYKEAVGKMRALDKSNPLSFAAQAAVHESYCDGHY
RLDPTEKNRPFDVHESWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDDTFALPYWSWDTPAGMGIPAVE
KGVSTAENPLFDPYRNMDNKDALIDLDYLKTPKRPTIPFKPPPESDAAARQAYDDAVRTNLS
TIYIQVINQGVYIHREVWKWLAHDEVWPCLYVCSKSVTARGPVRTSARSCAARRAPGMAHTT
VHVWAGRSSPKAPATCSVDGGGVMGHDGKPHCNNDMGELGTAGRDPLEY SHHANVDRMWHLW
STRLGGRGFDDPEWLDTSEVEFYDDVKSPRLVRMKFRDVLDTANLGYTYDKESEAALPWLKSK
PTLFSAGKTTRSAPAKPKVVSEFPLTLTKEAVDVPSVATPAKQPGKDLVLLIEGIEYDPQIN
NKEDVIINVPKEDAGMVGPKDCEYAGSEFTAVPSSNAAGGTLVGKVTLEFIDGVLEDLGLTGES
AVDIVLVPHTDEEIKIYLPPTIENA¥*

inglés por

<5 " Conserved
“> NCBI Domains o
965 - Google Translate
[ HowE | SEARCH | GUIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BIOSYSIES 1
Conserved domains on [lcl|seqsig MATAS_ebf9ea398460115843611713d575a6e0] view [

QPEUQ1268672.1 cultivar SP80-3280 [AA]

Protein Classification s

Tyrosinase and PPO1_DWL domain-containing protein (domain architecture ID 10447091)
protein containing domains Tyrosinase, PPO1_DWL, and PPO1_KFDV

Graphical summary [RFEES Rl o] show extra options »
s

1 150 25 300 375 50 535 600 545
L ! [ ! i [ | I H

:
Query seq,
Specific hits R [ — [ S

Superfanilies spa_KF0U

[Search for similar domain architectures | @ [Refine search |

List of domain hits @
Name Accession Description Interval  E-value
[+ Tyrosinase pfam00264 ‘Common central domain of tyrosinase. This family also contains polyphencl oxidases and some . 168-434 8 10e-32
[+] PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotas, and is _ 519-636 283822
[+ PPO1_DWL prami2142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 443-498 2.07e-20

ShPPO16-QPEU01308929.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01308929.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCGGCGTCTCGATGTACCCATATATACGGGGGCACACTGATGCTTTCCCAGCACAAATC
AGCAATACCCAAGATCTATAATCTAACGTACGTACTCCAGCTGATTTGTCCACGCGGCATGG
CGACGACCAGCGCCGCCTGCACCAGCTTCCTCGTCCCGGCGACTGCTGTCGCCTCGACACCC
TCTGCATGCCCATCCACGCTCCCCAAGAAGAATGCTGGCCGGCGGCGGCGCACAGTGCTGTG
CAGGGCCAGCGGCGGCGGCCGGGGCGACGACGTCGATAGCCGCCTCCTCTGGCTACCCCGGL
GTGGAGTGCTCACCGGCCTGAGCGGCGTCGCCGCCGGCTTCGTCGGGTACCCGGACCAGGLG
TCCATCGCCCTGGAGGCGAACCCCGTGGAGAGCTGCCGCCGGGGCGAGAAGGTGACGGACAA
GCTGGTGGAGTGCTCGGACCCGAACCGAGGCTTCCCGTGCCCGCCGGCGTCGCGGATCCCCA
TCGTCGACTTCACGCCGGAGCGCACGGTGACGCGCATCCGCAGGCCGGCGCACCTCCTGGAC
CCGGAGTACCAGGCGAAGTACAAGGAAGCCGTCGGGAAGATGCGGGCGATGGACAAGTCGAA
CCCGCTGAGCTTCGCGGCGCAGGCGGCCGTCCACGAGTCCTACTGCGACGGGCACTACCGGC
TGGACCCGACGGAGAAGAACCGCCCCTTCGACGTCCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGG
CACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACGACACCTT
CGCGCTGCCGTACTGGAGCTGGGACACGCCGGCCGGCATGGGGATACCTGCCGTCTTCAAGG
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GGGTCTCCACGGCCGAAAACCCGCTGTTCGACCCCTACCGCAACATGGATAACAAGGACGCC
CTGATCGACCTGGACTACCTGAAAACCCCCAAACGGCCGACCATCCCCTTCAAGCCGLCCGLCC
GGAGTCGGACGCCGCCGCGCGCCAGGCGTACGACGACGCCGTTCGGACCAACCTTTCCACCA
TATACATTCAGGTAATCAATCAAGGTGTGTACATACATAGATTCGTTTGGAAATGGCTAGCT
CTTGATTTTGTTTGGCCTTGTTTGTATGTATGTAGCAAGTCCGTGACGGCAAGGGGCCCCGT
GCGTACCTCGGCGAGAAGCTGTGCAGCGAGGCGAGCTCCCGGGTGAAGGAGGTGAACGAGCG
TTCCAATAGGCGGCAAGGAGCCGGCGGCGCGCCGAAGGTGAAGGCGAGCAACGCACAGGGCA
CGCTGGAGCGGATGGCGCACACGACGGTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCT
CCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGGGTGGTGGGGCACGACGGCAAGCCGCACTGCAA
CAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCA
ACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGTGGCAGGGGCTTCGACGACCCG
GAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGAT
GAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGGCCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGG
CGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCACCCGGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAGGTCC
GCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTCGA
CGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGG
GCATCGAGTACGACCCCCAGATCAACAACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAG
GACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCAGTGCCCAG
CTCCAACGCCGCCGGCGGGACGCTCGTGGGGAAGGTGACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGG
AAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGCGCCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGACGAG
GAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGACCATCGAGAACGCATGATG

Conserved
Domains,

NewSearch___| Structure Home [ 3D Macromol lecular Structures Conserve d Domains [ Pubchem | —ewsystems——

Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGGC_aef61a0140210d3d87200ac192ac79d2] View | Concise Results

Local query sequence

1 280 50 i 40 250 500 750 2000 2162

Superfanilies Tyrosinase

Superfanilies PRK12678

RF +3

L [ I ! | | |
Specific hits _PPOLOUL >

Superfanilies Turosinase PRO1_KFDU

1 250 sn 750 400 1250 500 750 20m 262

RF -2
Superfanilies PRKOZZ764
Pl 3

[[Search for similar domain architectures | @ [Refine searen |

List of domain hits a2

Name Accession Description Interval E-value

[+ Tyrosinase piam00264 Coemmon central domain of tyresinase. This family alse contains polyphenol oxidases and some ... 622-1077 23316
[+] PRK12678 super family cl36163 transcription termination factor Rho; Provisional 1580-2119 1.49e-04
[+] PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is ... 1767-2120 5.36e-21
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1538-1706 7.43e-21
[+ Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrasinase. This family also contains polyphenol oxidases and some 1209-1514 4.408-12
[H PRKO7764 super family cl35613 DNA polymerase |1l subunits gamma and tau; Validated 1246-1851 3.04e-03

>QPEU01308929.1 CNGB variedade SP80-3280 [CDS]
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ATGGCGCACACGACGGTGC
ACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGG
GTGGTGGGGCACGACGGCAAGCCGCACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGG
GCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGGTCCA
CCAGGCTCGGTGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTTCTAC
GACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGGCCAA
CCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCA
CCCGGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAGGTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAG
TTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTCGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCA
GCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGAGTACGACCCCCAGATCAACAACA
AGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGACTGC
GAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCAGTGCCCAGCTCCAACGCCGCCGGCGGGACGCTCGTGGG
GAAGGTGACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGCGCCG
TCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGACGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGACCATC
GAGAACGCATGA

Open Reading Frame Viewer

Sequenc

>QPEU01308929.1 variedade SP80-3280 [AA]

MAASRCTHIYGGTLMLSQHKSAIPKIYNLTYVLQLICPRGMATTSAACTSFLVPATAVASTP
SACPSTLPKKNAGRRRRTVLCRASGGGRGDDVDSRLLWLPRRGVLTGLSGVAAGEVGYPDQA
SIALEANPVESCRRGEKVTDKLVECSDPNRGFPCPPASRIPIVDFTPERTVTRIRRPAHLLD
PEYQAKYKEAVGKMRAMDKSNPLSFAAQAAVHESYCDGHYRLDPTEKNRPEDVHESWIEFAPW
HRMYIYFYERALGDLIGDDTFALPYWSWDTPAGMGIPAVFKGVSTAENPLFDPYRNMDNKDA
LIDLDYLKTPKRPTIPFKPPPESDAAARQAYDDAVRTNLSTIYIQVINQOGVYIHREVWKWLA
LDFVWPCLYVCSKSVTARGPVRTSARSCAARRAPGMAHTTVHVWAGRSSPKAPATCSVDGGG
VVGHDGKPHCNNDMGFLGTAGRDPLEFYSHHANVDRMWHLWSTRLGGRGEFDDPEWLDTSFEVEY
DDVKSPRLVRMKFRDVLDTANLGYTYDKESEAALPWLKSKPTRESAGKTTRSAPAKPKVVSE
FPLTLTKEAVDVPSVAIPAKQPGKDLVLLIEGIEYDPQINNKEDVIINVPKEDAGMVGPKDC
EYAGSFTAVPSSNAAGGTLVGKVTLFIDGVLEDLGLTGESAVDIVLVPHTDEEIKIYLPPTI
ENA*

ShPPO17-QPEU01254870.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01254870.1 CNGB variedade SP80-3280 [DNA]

TTAAGCCTTATTAAAAAAATCGCCACTGCTCACGCGCCGGCGGCGGTGAAGATAACAGCCAG
CAGTGCGTGCGGCTGTTGATGAGCCAGTGATCTCATCATGCGTTCTCGATGGTCGGGGGCAG
GTAGATCTTGATTTCCTCGTCCGTGTGAGGAACCAGTACGATGTCGACGGCGCTCTCGCCGG
TGAGCCCGAGGTCTTCCAGCACGCCGTCGATGAAGAGCGTGACCTTCCCCACGAGCGTCCCG
CCGGCGGCGTTGGAGCTGGGCACTGCGGTGAAGCTGCCGGCGTACTCGCAGTCCTTGGGCCC
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CACCATGCCGGCGTCCTCCTTGGGCACGTTGATGATGACGTCGAACTTGTTGTTGATCTGGG
GGTCATACTCGATGCCCTCGATGAGCAGCACCAGGTCCTTCCCGGGCTGCTTCGCCGGGATC
GCCACCGACGGTACGTCCACGGCCTCCTTCGTCAGGGTCAGCGGGAACTCCGACACCACCTT
GGGCTTCGCCGGCGCGGACCTGGTCGTCTTGCCGGCCGAGAACCGGGTGGGCTTGCTCTTCA
GCCACGGCAGCGCCGCCTCCGACTCCTTGTCGTAGGTGTACCCGAGGTTGGCCGTGTCGAGC
ACGTCGCGGAACTTCATCCGCACCAGCCGCGGGCTCTTGACGTCGTCGTAGAAGACGAAGCT
GGTGTCCAGCCACTCCGGGTCGTCGAAGCCCCTGCCGCCGAGCCTGGTGGACCAGAGGTGCC
ACATCCGGTCCACGTTGGCGTGGTGCGAGTAGAAGAGCGGGTCCCGCCCCGCCGTGCCCAGG
AACCCCATGTCGTTGTTGCAGTGCGGCTGGCCGTCGTGCCCCACCACCCCGCCTCCGTCCAC
GGAGCAGGTGGCCGGAGCCTTGGGGCTCGACCTGCCGGCCCACACGTGCACCGTCGTGTGCG
CCATCCGCTCCAGCGTGCCCTGTGCGTTGCTCGCCTTCACCTTCGGCGCGCCGCCGGCTCCT
TGCCGCCTCTTGGAACGCTCGTTCACCTCCTTCACCCGGGAGCTCGCCTCGCTGCACAGCTT
CTCGCCGAGGTACGCACGGGGCCCCTTGCCGTCACGGACTTGCTACATACATACAAACAAGG
CCAAACAAAATCAAGAGCTAGCCATTTCCAAACGAATCTATGTATGTACACACCTTGATTGA
TTACCTGAATGTATATGGTGGAAAGGTTGGTCCGAACGGCGTCGTCGTACGCCTGGCGCGCG
GCGGCGTCCGACTCCGGCGGCGGCTTGAAGGGGATGGTCGGCCGTCTGGGGGTTTTCAGGTA
GTCCAGGTCGATCAGGGCGTCCTTGTTATCCATGTTGCGGTAGGGGTCGAACAGCGGGTTTT
CGGCCGTGGAGACCCCCTTGAAGACGGCAGGTATCCCCATGCCGGCCGGCGTGTCCCAGCTC
CAGTACGGCAGCGCGAAGGTGTCGTCGCCGATGAGGTCGCCGAGGGCGCGCTCGTAGAAGTA
GATGTACATGCGGTGCCACGGCGCGAAGATCCACGAGAAGTGGACGTCGAAGGGGCGGTTCT
TCTCCGTCGGGTCCAGCCGGTAGTGCCCGTCGCAGTAGGACTCGTGGACGGCCGCCTGCGCC
GCGAAGCTCAGCGGGTTCGACTTGTCCAGCGCCCGCATCTTCCCGATGGCTTCCTTGTACTT
CGCCTGGTACTCCGGGTCCAGGAGGTGCGCCGGCCTGCGGATTCGCGTCACCGTTCGCTCCG
GCGTGAAGTCGACGATGGGGATCCGCGACGCCGGCGGGCACGGGAAGCCTCGGTTCGGGTCC
GAGCACTCCACCAGCTTGTCCGTCACCTTCTCGCCCCGGCGGCAGCTCTCCACGGGGTTCGC
CTCCAGGGCGATGGACGCCAGGTCCGGGTACCCGACGAAGCCGGLCGGCGACGCCGCTCAGGC
CGGTGAGCACTCCACGCCGGGGTAGCCAGAGGAGGCGGCTATCGACGTCGTCGCCCCGGCLCG
CCGCCGCTGGCCCTGCACAGCACTGTGCGCCGCCGCCGGCCAGTATTCTTCTTGGGGAGCGT
GGATGGGCATGCAGAGGGTGTCGAGGCGACAGCAGTCGCCGGGACGAGGAAGCTGGTGCAGG
CGGCGCTGGCCGTCGCCAT

Conserved |
9EE -
[ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [—_Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGCG_5f25b0982419d7da7d15495a2449€a95) View

Local query sequence

1 125 250 ars 500 635 750 &75 e 1125 1250 1575 1500 1oes?

RF #1
superfanilies Tyrosinase

RF 3

Specific hits PPOLDAL >

superfanilies Tyrosinase PPO1_KFDL

[[Search for similar domain architectures | [Refine searen |

List of domain hits *
Name Accession Description Interval  E-value
[+] Tyrosinase plam00264 ‘Common central domain of tyresinase. This family also contains polyphenol oxidases and some ... 25-480 8.28e-15
[+] PPO1_KFDV super family 15965 Protein of unknovm function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is .. 170-1523 3.49e-21
[+ PPOT_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle demain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and .. 942-1109 511821
[+] Tyrosinase pfam00264 ‘Common central domain of tyrosinase. This family also contains polypheno! oxidases and some . 702-917 2.85e-12

>QPEU01254870.1 CNGB variedade SP80-3280 [CDS]
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TGG
CGCACACGACGGTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCACCTGCTCC
GTGGACGGAGGCGGGGTGGTGGGGCACGACGGCCAGCCGCACTGCAACAACGACATGGGGTT
CCTGGGCACGGCGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACGTGGACCGGATGT
GGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGCTGGACACC
AGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTCCGCGACGT
GCTCGACACGGCCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGCTGCCGTGGL
TGAAGAGCAAGCCCACCCGGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAGGTCCGCGCCGGCGAAGCCC
AAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTGGACGTACCGTCGGTGGC
GATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGAGTATGACC
CCCAGATCAACAACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCGGCATGGTG
GGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCAGTGCCCAGCTCCAACGCCGCCGG
CGGGACGCTCGTGGGGAAGGTCACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCTCGGGCTCA
CCGGCGAGAGCGCCGTCGACATCGTACTGGTTCCTCACACGGACGAGGAAATCAAGATCTAC
CTGCCCCCGACCATCGAGAACGCATGAGGCCCCGTGCGTACCTCGGCGAGAAGCTGTGCAGC
GAGGCGAGCTCCCGGG

Sequence
ORF found

oers =
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>QPEU01254870.1 CNGB variedade SP80-3280 [AA]

MATASAACTSFLVPATAVASTPSACPSTLPKKNTGRRRRTVLCRASGGGRGDDVDSRLLWLP
RRGVLTGLSGVAAGEFVGYPDLASTIALEANPVESCRRGEKVTDKLVECSDPNRGEFPCPPASRI
PIVDFTPERTVTRIRRPAHLLDPEYQAKYKEATGKMRALDKSNPLSFAAQAAVHESYCDGHY
RLDPTEKNRPFDVHESWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDDTFALPYWSWDTPAGMGIPAVE
KGVSTAENPLFDPYRNMDNKDALIDLDYLKTPRRPTIPFKPPPESDAAARQAYDDAVRTNLS
TIYIQVINQGVYIHREVWKWLALDEVWPCLYVCSKSVTARMAHTTVHVWAGRSSPKAPATCS
VDGGGVVGHDGQPHCNNDMGFLGTAGRDPLEY SHHANVDRMWHLWSTRLGGRGEFDDPEWLDT
SEFVEFYDDVKSPRLVRMKFRDVLDTANLGYTYDKESEAALPWLKSKPTRESAGKTTRSAPAKP
KVVSEFPLTLTKEAVDVPSVAIPAKQPGKDLVLLIEGIEYDPQINNKEFDVITINVPKEDAGMV
GPKDCEYAGSEFTAVPSSNAAGGTLVGKVTLEFIDGVLEDLGLTGESAVDIVLVPHTDEETIKTIY
LPPTIENA*
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inglés por

Conserved
Google Translate
| HOME | SEARCH | GUIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains. [__Pubchem | BIOSYSTENS
Conserved domains on [lcl|segsig_MATAS_f886ecca74f4af2823b084b5boesecd3] View

QPEU01254870.1 cultivar SP80-3280 [AA]

Protein Classification ki

Tyrosinase and PPO1_DWL domain-containing protein (domain architecture ID 10447091)
protein containing domains Tyrosinase, PPO1_DWL, and PPO1_KFDV

Graphical summary [BFS e IrEr I show extra options »
1 = 1=

Query se
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Yy seq.

Superfanilies PPOT_KFDV

: ; £, 22 a0 g 450 s £ a2

[[Search for simitar domain arcnitectures | @ [Refine searcn |

List of domain hits .
Name Accession Description Interval  E-value
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some .. 168-417 1.82e-32
[+ PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is _ 502-619 248622
[H PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 426-481 3.65e-20

ShPPO18-QPEU01212152.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01212152.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCGACGGCCAGCGCCGCCTGCACCAGCTTCCTCGTCCCGGCAACTGCTGTCGCCTCGAC
ACCCTCTGCATGCCCATCCACGCTCCCCAAGAAGAATGCTGGCCGGCGGCGGCGCACAGTGL
TGTGCAGGGCCAGCGGCGGCGGCCGGGGCGACGACGTCGATAGCCGCCTCCTCTGGCTACCC
CGGCGTGGAGTGCTCACCGGCCTGAGCGGCGTCGCCGCCGGCTTCGTCGGGTACCCGGACCT
GGCGTCCATCGCCCTGGAGGCGAACCCCGTGGAGAGCTGCCGCCGGEGCGAGAAGGTGACGG
ACAAGCTGGTGGAGTGCTCGGACCCGAACCGAGGCTTCCCGTGCCCGCCGGCGTCGCGGATC
CCCATCGTCGACTTCACGCCGGAGCGAACGGTGACGCGCATCCGCAGGCCGGCGCALCCTCCT
GGAACCGGAGTACCAGGCGAAGTACAAGGAAGCCGTCGGGAAGATGCGGGCGCTGGACAAGT
CGAACCCGCTGAGCTTCGCGGCTCAGGCGGCCGTCCACGAGTCCTACTGCGACGGGCACTAC
CGGCTGGACCCGACGGAGAAGAACCGCCCCTTCGACGTCCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCC
GTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACGACA
CCTTCGCACTGCCGTACTGGAGCTGGGACACGCCGGCCGGCATGGGGATACCTGCCGTCTTC
AAGGGGGTCTCCACGGCCGAAAACCCGCTGTTCGACCCCTACCGCAACATGGACAACAAGGA
CGCCCTGATCGACCTGGACTACCTGAAAACCCCCAAACGGCCGACCATCCCCTTCAAGLCCGC
CGCCGGAATCGGACGCCGCCGCGCGCCAGGCGTACGACGACGCCGTTCGGACCAACCTTGCC
ACCATATACATTCAGGTAATCAATCAAGGTGTGTACATACATAGATTCGTTTGGAAATGGCT
ACCTCTTGATTTTGTTTGGCCTTGTTTGTATGTATGTAGCAAGTCCGTGACGGCAAGGGGCC
CCGTGCGTACCTCGGCGAGAAGCTGTGCAGCGAGGCGAGCTCCCGGGTGAAGGAGGTGAACG
AGCGTTCCAAGAGGCGGCAAGGAGCCGGCGGCGCGCCGAAGGTGAAGGCGAGCAACGCGCAG
GGCACGCTGGAGCGGATGGCGCACACGACGGTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAA
GGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGGGTGATGGGGCACGACGGCCAGCCGCACLCT
GCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGGEGCGEGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCAC
GCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGA
CCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGLCGGCTGGETGC
GGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGGCCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCG
GAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCACCCGGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAG
GTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCG
TGGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATC
GAGGGCATCGAATACGACCCCCAGATCAACAACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAA
GGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCCGTGC
CGAGCTCCAACGCCAGCGGCGGGACGCTCGTGGGGAAGGTCACGCTCTTCATCGACGGCGTG
CTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGCACCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGA
CGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGACCATCGAGAACGCATGATGAGATCACTGGCTCA
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TCAACAGCCGCACGCACTGCTGGCTGTTATCTTCACCGCCGCCGGCGCGTGAGCAGTGGCGA
TTTTTTTAATAAGGCTTAA

inglés P
Conserved -
Romaing Sy~ Google Transiate
NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures. Conserved Domains [__Pubchem | BIUSYSIEMS
Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGGC_77f5dd534a22f744af623fbc7e622d82] View

Local query sequence

1 250 s00 7= 1000 1250 1500 1750 2000 2120

RF +1
Superfanilies Turosinase

1 250 sp 0 1000 25 15400 1750 2200 210
RF +2
Superfanilies PRK12678

1 250 sp 0 1000 25 15400 1750 2200 210
RF +3
Specific hits —
Superfanili Tyrosinase K

1 250 S0 750 ) 1250 1500 1750 2000 2120
RF =1
Superfanilies PRKOZ764

[ Search for similar domain architectures | [Refine searcn | @

List of domain hits e

Name Accession Description Interval  E-value

[+ Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some 502-957 4.35¢-17
[+] PRK12678 super family cl36163 transcription termination factor Rhi ovisional 1460-1999 9.88e-04
[+ PPO1_KFDV super family €l15965 Frotein of unknown function (DUF_B2219): This domain family is found in eukaryotes, and is 1647-2000 223821
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1419-1586 487821
[H Tyrosinase pfam00264 Commen central domain of tyrosinase. This family alse centains polyphenol oxidases and some ... 1179-1294 5.20e-12
[+] PRKO7784 super family 135613 DNA polymerase Il subunits gamma and tau; Validated 1240-1731 5.48e-03

>QPEU01212152.1 CNGB variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCGCACACGACG
GTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGG
CGGGGTGATGGGGCACGACGGCCAGCCGCACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGG
CGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGG
TCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTT
CTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGG
CCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAG
CCCACCCGGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAGGTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTC
GGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTGGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGA
AGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGAATACGACCCCCAGATCAAC
AACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGA
CTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCCGTGCCGAGCTCCAACGCCAGCGGCGGGACGCTCG
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TGGGGAAGGTCACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGC
ACCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGACGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGAC
CATCGAGAACGCATGA

Open Reading Frame Viewer
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>QPEU01212152.1 CNGB variedade SP80-3280 [AA]

MATASAACTSFLVPATAVASTPSACPSTLPKKNAGRRRRTVLCRASGGGRGDDVDSRLLWLP
RRGVLTGLSGVAAGEFVGYPDLASTIALEANPVESCRRGEKVTDKLVECSDPNRGEFPCPPASRI
PIVDFTPERTVTRIRRPAHLLEPEYQAKYKEAVGKMRALDKSNPLSFAAQAAVHESYCDGHY
RLDPTEKNRPFDVHFSWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDDTFALPYWSWDTPAGMGIPAVE
KGVSTAENPLFDPYRNMDNKDALIDLDYLKTPKRPTIPFKPPPESDAAARQAYDDAVRTNLA
TIYIQVINQGVYIHREVWKWLPLDEVWPCLYVCSKSVTARGPVRTSARSCAARRAPGMAHTT
VHVWAGRSSPKAPATCSVDGGGVMGHDGQPHCNNDMGELGTAGRDPLEY SHHANVDRMWHLW
STRLGGRGFDDPEWLDTSEVEFYDDVKSPRLVRMKEFRDVLDTANLGYTYDKESEAATLPWLKSK
PTREFSAGKTTRSAPAKPKVVSEFPLTLTKEAVDVPSVAIPAKQPGKDLVLLIEGIEYDPQIN
NKFDVIINVPKEDAGMVGPKDCEYAGSFTAVPSSNASGGTLVGKVTLEFIDGVLEDLGLTGES
TVDIVLVPHTDEEIKIYLPPTIENA¥*

Gomine. Sa-:-ré@‘éﬁ
1965

NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains. [ Pubchem | BioSystems

Conserved domains on [lcl |seqsig_MATAS_185602871ch3f503f18272366015a88a] View

Local query sequence

Protein Classification

Tyrosinase and PPO1_DWL domain-containing protein (domain architecture 1D 10447091)
protein containing domains Tyrosinase, PPO1_DWL, and PPO1_KFDV

1 [ 150 225 ED ER <50 525 G o

Query seq,

Superfanilies PROLKFDU

[Searcn for simitar domain arcnitecures | @ [Refine searcn | @

List of domain hits
Name Accession Description Interval  E-value

[+ Tyrosinase pfam00264 ‘Commen ceniral domain of tyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some ... 168-434 7.42e-22
[+ PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown funclion (DUF_B2219}; This domain family is found in eukaryoles, and is . 519-636 1.03e-22
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and . 443-498 2.248-20

ShPPO19-QPEU01165280.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01165280.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCGACGGCCAGCGCCGCCTGCACCAGCTTCCTCGTCCCGGCGACTGCTGTCGCCTCGAC
ACCCTCTGCATGCCCATCCACGCTCCCCAAGAAGAATGCTGGCCGGCGGCGGCGCACAGTGL
TGTGCAGGGCCAGCGGCGGLCGGCCGEGGCGACGACGTCGATAGCCGCCTCCTCTGGCTACCC
CGGCGTGGAGTGCTCACCGGCCTGAGCGGCGTCGCCGCCGGCTTCGTCGGGTACCCGGACCT
GGCGTCCATCGCCCTGGAGGCGAACCCCGTGGAGAGCTGCCGCCGGGGCGAGAAGGTGACGG
ACAAGCTGGTGGAGTGCTCGGACCCGAACCGAGGCTTCCCGTGCCCGCCGGCGTCGCGGATC
CCCATCGTCGACTTCACGCCGGAGCGAACGGTGACGCGAATCCGCAGGCCGGCGCACCTCCT
GGACCCGGAGTACCAGGCGAAGTACAAGGAAGCCGTCGGGAAGATGCGGGCGCTGGACAAGT
CGAACCCGCTGAGCTTCGCGGCGCAGGCGGCCGTCCACGAGTCCTACTGCGACGGGCACTAC
CGGCTGGACCCGACGGAGAAGAACCGCCCCTTCGACGTCCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCC
GTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGCGACCTCATCGGCGACGACA
CCTTCGCGCTGCCGTACTGGAGCTGGGACACGCCGGCCGGCATGGGGATACCGGCCGTCTTC
AAGGGGGTCTCCACGGCCGAAAACCCGCTGTTCGACCCCTACCGCAACATGGACAACAAGGA
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CGCCCTGATCGACCTGGACTACCTGAAAACCCCCAAACGGCCGACCATCCCCTTCAAGCCGC
CGCCGGAGTCGGACGCCGCCGCGCGCCAGGCGTACGACGACGCCGTTCGGACCAACCTTTCC
ACCATATACATTCAGGTAATCAATCAAGGTGTGTACATACATAGATTCGTTTGGAAATGGCT
AGCTCTTGATTTTGTTTGGCCTTGTTTGTATGTATGTAGCAAGTCCGTGACGGCAAGGGGCC
CCGTGCGTACTTCGGCGAGAAGCTGTGCAGCGAGGCGAGCTCCCGGGTGAAGGAGGTGAACG
AGCGTTCCAAGAGGCGGCAAGGAGCCGGCGGCGCGCCGAAGGTGAAGGCGAGCAACGCACAG
GGCACGCTGGAGCGGATGGCGCACACGACGGTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAA
GGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGGGTGGTGGGGCACGACGGCCAGCCGCACT
GCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCAC
GCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGA
CCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGC
GGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGGCCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCG
GAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCACCCGGTTCTCGCCCGGCAAGACGACCAG
GTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCG
TGGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATC
GAGGGCATCGAGTACGACCCCCAGATCAACAACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAA
GGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCCGTGC
CAAGCTCCAACGCCAGCGGCGGGACGCTCGTGGGGAAGGTCACGCTCTTCATCGACGGCGTG
CTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGCGCCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGA
CGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGACCATCGAGAACGCATGATGAGATCACTGGCTCA
TCAACAGCCGCACGCACTGCTGGCTGTTATCTTCACCGCCGCCGGCGCGTGAGCAGTGGCGA
TTTTTTTAATAAGGCTTAA

Conserved |
Domains i
1965 -
NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains. [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig ATGCG_23c064d9e18790c3addc2d915d0a6008] View

Local query sequence

Superfanilies Tyrosinase

5555555

RF +2
Superfanilies PRK12678
nnnnnnn

: s 230 55 s00 a5 =0 i 400 1829 1250 w7 1500 s
RF +3

Specific hits < PROTDML >

Superfanilies Tyrosinase PR3 KFDV

[Search for similar doman arcnitectures | @ [Refine search |

List of domain hits e
Name Accession Description Interval  E-value
[+] Tyrosinase piam00264 Common central domain of fyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some ... 25-480 1.14e-14
[+] PRK12678 super family cI36163 factor Rho; 983-1522 263e-04
[+ PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2218); This demain family is found in eukaryotes, and is .. 1170-1523 5.918-21
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 942-1109 5.92e-21
[+] Tyrosinase piam00264 Common central domain of fyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some ... 702-917 3.22e-12

>QPEU01165280.1 CNGB variedade SP80-3280 [CDS]
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ATGGCGCACACGACG
GTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGG
CGGGGTGGTGGGGCACGACGGCCAGCCGCACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGG
CGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACGTGGACCGGATGTGGCACCTCTGG
TCCACCAGGCTCGGCGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTT
CTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGG
CCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAG
CCCACCCGGTTCTCGCCCGGCAAGACGACCAGGTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTC
GGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTGGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGA
AGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGAGTACGACCCCCAGATCAAC
AACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGA
CTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCCGTGCCAAGCTCCAACGCCAGCGGCGGGACGCTCG
TGGGGAAGGTCACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGC
GCCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGACGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGAC
CATCGAGAACGCATGA

>QPEU01165280.1 CNGB variedade SP80-3280 [AA]

MATASAACTSFLVPATAVASTPSACPSTLPKKNAGRRRRTVLCRASGGGRGDDVDSRLLWLP
RRGVLTGLSGVAAGEFVGYPDLASIALEANPVESCRRGEKVTDKLVECSDPNRGEFPCPPASRI
PIVDFTPERTVTRIRRPAHLLDPEYQAKYKEAVGKMRALDKSNPLSFAAQAAVHESYCDGHY
RLDPTEKNRPFDVHEFSWIFAPWHRMYIYFYERALGDLIGDDTFALPYWSWDTPAGMGIPAVE
KGVSTAENPLEFDPYRNMDNKDALIDLDYLKTPKRPTIPFKPPPESDAAARQAYDDAVRTNLS
TIYIQVINQGVYIHREVWKWLALDEVWPCLYVCSKSVTARGPVRTSARSCAARRAPGMAHTT
VHVWAGRSSPKAPATCSVDGGGVVGHDGQPHCNNDMGEFLGTAGRDPLEY SHHANVDRMWHLW
STRLGGRGFDDPEWLDTSEVEYDDVKSPRLVRMKEFRDVLDTANLGYTYDKESEAATLPWLKSK
PTRFSPGKTTRSAPAKPKVVSEFPLTLTKEAVDVPSVAIPAKQPGKDLVLLIEGIEYDPQIN
NKFDVIINVPKEDAGMVGPKDCEYAGSFTAVPSSNASGGTLVGKVTLEFIDGVLEDLGLTGES
AVDIVLVPHTDEEIKIYLPPTIENA¥*

<, " Conserved |
"> NCBI Domains e
196G -
| HOME | SEARCH | GUIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [—_Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_MATAS_b8c9e837ad54ad43074c0715674e99b6] view

QPEU01165280.1 cultivar SP80-3280 [AA]

Protein Classification .

Tyrosinase and PPO1_DWL domain-containing protein (domain architecture 1D 10447091)
protein containing domains Tyrosinase, PPO1_DWL, and PPO1_KFDV

Graphical summary [BFS eIt o] show extra options »

f 7 1= 225 a0 475 3

Query seq.

L I Il I L L L L I L I L L L L I L I L L

Superfanilies FPOL_KFDY

[[Searcn for similar domain arcnitectures | @ [Refine searcn |

List of domain hits i
[+ Name Accession Description Interval E-value
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some .. 168-434 1.23e-31
[ PPO1_KFDV supsr family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is _ 519-636 381022
[H PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 443-498 3.08e-20
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ShPP0O20-QPEU01080633.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01080633.1_CNGB variedade SP80-3280 [DNA]

ATGCGGGCGATGGACAAGTCGAACCCGCTGAGCTTCGCGGCGCAGGCGGCCGTCCACGAGTC
CTACTGCGACGGGCACTACCGGCTGGACCCGACGGAGAAGAACCGCCCCTTCGACGTCCACT
TCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGC
GACCTCATCGGCGACGACACCTTCGCGCTGCCGTACTGGAGCTGGGACACGCCGGCCGGCAT
GGGGATACCTGCCGTCTTCAAGGGGGTCTCCACGGCCGAAAACCCGCTGTTCGACCCCTACC
GCAACATGGATAACAAGGACGCCCTGATCGACCTGGACTACCTGAAAACCCCCAAACGGCCG
ACCATCCCCTTCAAGCCGCCGCCGGAGTCGGACGCCGCCGCGCGCCAGGCGTACGACGACLCGC
CGTTCGGACCAACCTTTCCACCATATACATTCAGGTAATCAATCAAGGTGTGTACATACATA
GATTCGTTTGGAAATGGCTAGCTCTTGATTTTGTTTGGCCTTGTTTGTATGTATGTAGCAAG
TCCGTGACGGCAAGGGGCCCCGTGCGTACCTCGGCGAGAAGCTGTGCAGCGAGGCGAGCTCC
CGGGTGAAGGAGGTGAACGAGCGTTCCAATAGGCGGCAAGGAGCCGGCGGCGCGCCGAAGGT
GAAGGCGAGCAACGCACAGGGCACGCTGGAGCGGATGGCGCACACGACGGTGCACGTGTGGG
CCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCACCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGGETGGETGGEEG
CACGACGGCAAGCCGCACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGGGCGGGACCC
GCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACATGGACCGGATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCG
GTGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGCTGGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTC
AAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTCCGCGACGTGCTCGACACGGCCAACCTCGGGTA
CACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGCTGCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCACCCGGTTCT
CGGCCGGCAAGACGACCAGGTCCGCGCCGGCGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTG
ACCCTGACGAAGGAGGCCGTCGACGTACCGTCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAA
GGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGAGTACGACCCCCAGATCAACAACAAGTTCGACG
TCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCGGCATGGTGGGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCC
GGCAGCTTCACCGCAGTGCCCAGCTCCAACGCCGCCGGCGGGACGCTCGTGGGGAAGGTGAC
GCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCTCGGGCTCACCGGCGAGAGCGCCGTCGACATCG
TGCTGGTTCCTCACACGGACGAGGAGATCAAGATCTACCTGCCCCCGACCATCGAGAACGCA
TGATGAGATCACTGGCTCATCAACAGCCGCACGCACTGCTGGCTGTTATCTTCACCGCCGCC
GGCGCGTGAGCAGTGGCGATTTTTTTTAATAAGGCTTAAAAAATAAATTAGTACGATGTCCT
ACTCCTGCCGTATGAT

Conserved
Domains
NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures [ Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGCG_76ca7a3f70a1b71db466b53504f28b1d] View @

Local query sequence

RF +1
Superfanilies Tyrosinase

st 750 Lo 15 500

RF +2
Superfanilies PRK12678

RF +3

Superfanilies Tyrosinase PROLKFOY

sk =0 Lo 1250 150

RF -2
Superfanilies PRK0O7764

[ Search for similar domain architectures | [Refine search |

List of domain hits e

Name Aceession Deseription Interval  E-value

[H Tyrosinase pfamo0264 Common central domain of tyrosinase. This family also containg palyphenol oxidases and some ... 25480 1.168-14
[H PRK12678 super family cl36163 transcription termination factor Rho; Provisional 9883-1522 9.728-05
[+ PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryoles, and s ... 1170-1523 2.84e-21
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 942-1109 5.32e-21
[+] Tyrasinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase. This family also contains palyphenol oxidases and some ... 702-917 1.85e-11
[+] PRKOTT64 super family 135613 DNA polymerase |1l subunits gamma and tau; Validated 676-1254 9.026-03

>QPEU01080633.1 CNGB variedade SP80-3280 [CDS]
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TGGCGCACACGACGGTGCACGTGTGGGCCGGCAGGTCGAGCCCCAAGGCTCCGGCCA
CCTGCTCCGTGGACGGAGGCGGGGTGGTGGGGCACGACGGCAAGCCGCACTGCAACAACGALC
ATGGGGTTCCTGGGCACGGCGGGGCGGGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACGCCAACATGGA
CCGGATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGTGGCAGGGGCTTCGACGACCCGGAGTGGC
TGGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGACGTCAAGAGCCCGCGGCTGGTGCGGATGAAGTTC
CGCGACGTGCTCGACACGGCCAACCTCGGGTACACCTACGACAAGGAGTCGGAGGCGGCGLT
GCCGTGGCTGAAGAGCAAGCCCACCCGGTTCTCGGCCGGCAAGACGACCAGGTCCGLCGCCGE
CGAAGCCCAAGGTGGTGTCGGAGTTCCCGCTGACCCTGACGAAGGAGGCCGTCGACGTACCG
TCGGTGGCGATCCCGGCGAAGCAGCCCGGGAAGGACCTGGTGCTGCTCATCGAGGGCATCGA
GTACGACCCCCAGATCAACAACAAGTTCGACGTCATCATCAACGTGCCCAAGGAGGACGCCG
GCATGGTGGGGCCCAAGGACTGCGAGTACGCCGGCAGCTTCACCGCAGTGCCCAGCTCCAAC
GCCGCCGGCGGGACGCTCGTGGGGAAGGTGACGCTCTTCATCGACGGCGTGCTGGAAGACCT
CGGGCTCACCGGCGAGAGCGCCGTCGACATCGTGCTGGTTCCTCACACGGACGAGGAGATCA
AGATCTACCTGCCCCCGACCATCGAGAACGCATGA

Sequence
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p ks shown: 21

>QPEU01080633.1 CNGB variedade SP80-3280 [AA]

MRAMDKSNPLSFAAQAAVHESYCDGHYRLDPTEKNRPEFDVHESWIFAPWHRMYIYEFYERALG
DLIGDDTFALPYWSWDTPAGMGIPAVFKGVSTAENPLFDPYRNMDNKDALIDLDYLKTPKRP
TIPFKPPPESDAAARQAYDDAVRTNLSTIYIQVINQGVYIHREFVWKWLALDEFVWPCLYVCSK
SVTARGPVRTSARSCAARRAPGMAHTTVHVWAGRSSPKAPATCSVDGGGVVGHDGKPHCNND
MGFLGTAGRDPLFYSHHANMDRMWHLWSTRLGGRGEFDDPEWLDTSEVEYDDVKSPRLVRMKE
RDVLDTANLGYTYDKESEAALPWLKSKPTREFSAGKTTRSAPAKPKVVSEFPLTLTKEAVDVP
SVATIPAKQPGKDLVLLIEGIEYDPQINNKEFDVIINVPKEDAGMVGPKDCEYAGSEFTAVPSSN
AAGGTLVGKVTLFIDGVLEDLGLTGESAVDIVLVPHTDEEIKIYLPPTIENA*

NewSearch [ Structure Home [ 3D Macroemolecular Structures Conserved Domains. [—_Pubchem | BioSystems

Conserved domains on [lcl|seqsig MRAMD_f7da4f2964650d7089145fbb330aa8e2] View
Local query sequence

Protein Classification *

Tyrosinase and PPO1_DWL domain-containing protein (domain architecture ID 10447091)
protein containing domains Tyrosinase, PPO1_DWL, and PPO1_KFDV

Graphical summary [BFEE ol M show extra options »

300

Superfanilies Pra1_kroU

[ Search for simiar domain architectures | [ Refine search |

List of domain hits ki
Name Accession Description Interval = E-value
H] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase. This family also contains polyphenol oxidases and some ... 8-275 5.69e-30
[+] PPO1_KFDV super family cl15965 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is .. 360-477 971e-23
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain. This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ___ 284-339 5.63e-20
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ShPPO21-QPEU01146295.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01146295.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCCGTATCTCCCTCCGCATGCAGCATTTGACGAGCTAGGGATGGCGTCCTACGCCGTCT
TCCTTCGCTGTTAACTCCCACGTGCGCACGTTCCTACTTCCCTCGTCGCCGATGCAGTACAG
GCTGCACCGCGCCCAGCTTATATATATCGCATCGTCTCCGAAGCTGCTAACCCATTGCGCTC
TGCAAGTTTAACCGGACATGGCCTCCATGTCGCATTTAATTGCTAAGCCAGCTCCAGCTGCC
ACCTTTCCTCTATCCTCTCCGACTCCGAGAACGAGCTCCGGCTTTAGGCCTCGCCGCGTCAC
CGTCCAGCGCGTCTCGTGCGCATCGCCCAGAGGCGGTGAACGCTCCGAGCAAGACGCCCAAA
AGCACGACCGCTGCGACGTCCTCCTGGGCCTCGGCGCTCTCGGTGCCAGTGCCACCGCCACC
CTGATGACCGCGCGCCGCGCCGGCGCCGACCCCGTCGCCACGCCTGACATCTCTTCCTGCGG
CCCGGCGGACCTTCCGCCGAGCGCCAACGTGCTGACGTGCTGCCCACCGCCCTCGAACGCGC
TGCCGGTGGACTTCTCCCTCCCCGACGCCACGTCCCTGCCGCTCCGGACGCGCCCCGCCGLCG
CACTCGGTCACCGCGGACTACGTCGCCAAGTTCAACGCCGGGATCGCCGCGATGAAGGCGCT
CCCGGCGGACGATCCGCGTAGCTTCGCGGCGCAGGCGAGCGTGCACTGCGCCTACTGCGACG
GGTCGTACAGCCCCGAGGGGTTCCCCGGCGTGGACCTCCAGGTGCACAACTCGTGGCTGTTT
TTCCCCTTCCACCGGTGTTACCTCTACTTCTTCGAGCGCATCCTGGGCAGCCTGATCGGCGA
CCCCAGCTTCGCCGTACCGTTCTGGAACTGGGACGCGCCGGACGGGATGCGCATGCCGGCCA
TGTACGCGGATCCGTCGTCCCAGCTGTTCGATCCGCGGCGTGACGGCCGGCACGCGCCGLCG
AAGCTCATCAATCTCGACTACAACGGGAGGGAGCCGAGGTTCTTCACTGACAAACAGCAGGT
TGATCACAACCTCAGGGTCATGTACCGTCAGGTAACGTGTGGTTATATATTGTTGTTATGAA
CTGATGACAAAAGAATAGAAGAGATGGCCTCGGAATCTTGTCAAAACTGATCAAAACTTTTG
TGACGTGCATGGCCAAATTGATGTTCGATGATCAGATGGTATCGCTGAGCCCGACGCCGTCG
CTCTTTTTCGGCAGCGCGTACCGCGCAGGCGACGAGCCGAACCAGGGGCCAGGGLCCGGTGGA
GAACATCCCGCACGGCCCGGTGCACATCTGGTGCGGCGACCCGAACCAACCGGACGGCGAGG
ACATGGGCAACTTCTACTCGGCCGGGTTCGACCCGCTCTTCTACGCGCACCACGCCAACATC
GACCGCATGTGGTCCGTCTGGAAGGGGCTCGACGCCCGGCGCCACACGGACCTCACCGACCC
GGACTGGCTCGACGCCTCCTTCCTCTTGTACGACGAGACCCCCAAGCTCGTGCGCATCCGCG
TGCGCGACGTGCTCGACACCGACAGGCTGCGGTACCGGTACCAGGACGTGCCCCTGCCGTGG
ACGGCCGCCAGGCCAACCGTGACCGTGACCGCCGCGGLCGCGGAGAGCGGACTCGTTGLCTCGL
GCCCGCGGCGCAGGCCGCCGCCGCCGCCAAGAAGGCGGGCGAGTTCCCCATCACGCTGGACG
AGGTGACGACCGTGACGGTGAAGAGGCCGGTCGCGGTACAGAGGAGCAAGGCGGAGAAGGCG
TCCAAAGAGGAGGTGCTCGTCATCGACGGCATCGAGGTGGACAAGGACGTGGCCGCCAAGTT
CGACGTGTTCGTGAACACCGAGGACCACGGCGCGGTAGGATCGGGCEGGCGGEGAGCTCGCGGE
GGAGCTTCGTGAACGTGCCGCACGGGCACGGGCATGGCCACGGGCACGGGCGCGGCAAGAAG
GGGAGAGGGATCAAAACCAAGCTGCGGCTCGCGTTGAACGAGCAGCTCGAGGACCTCAAGGC
CGAAGGCGACGAGAGCGTGGTGGTGACCCTCGTGCCGCGGCAAGGCAAGGGTAAGGTGAAGG
TCGGAGGCGTCAAGATTGAGCTGATGCATTGAAGAGTTCGTTTACCATGCAAAAATAA
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NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains. [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|segsig ATGGC_4013b19bcd9cfcf5ae2b800e7507bd28] View

Local query sequence

3 250 =0 750 1000 1250 o 1750 2000 2188

PP v
Superfanilies Tyrosinase PPOL_KFDY¥ superfanily

=0 730 1000 1250 152 2000 2188

[ Search for similar demain architectures | [ Refine searcn |

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in k aryotes, and is . 1718-2088 3 16e-39
[+ PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxi d emldﬂl domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1475-1630 473e-26
[+ Tyrosinase super family 02830 Common cantral domain of tyrosinass: This family also contains po\ypneno\ oxidases and some 1208-1447 971816
[+ Tyrosinase super family cl02830 Common central domain of iyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 696-908 271e-12

>QPEU01146295.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ECATCACC TG ARG TEENATATATIEHGHA » 7 GC /A TTGATGTTCGAT

GATCAGATGGTATCGCTGAGCCCGACGCCGTCGCTCTTTTTCGGCAGCGCGTACCGCGCAGG
CGACGAGCCGAACCAGGGGCCAGGGCCGGTGGAGAACATCCCGCACGGCCCGGTGCACATCT
GGTGCGGCGACCCGAACCAACCGGACGGCGAGGACATGGGCAACTTCTACTCGGCCGGGTTC
GACCCGCTCTTCTACGCGCACCACGCCAACATCGACCGCATGTGGTCCGTCTGGAAGGGGCT
CGACGCCCGGCGCCACACGGACCTCACCGACCCGGACTGGCTCGACGCCTCCTTCCTCTTGT
ACGACGAGACCCCCAAGCTCGTGCGCATCCGCGTGCGCGACGTGCTCGACACCGACAGGCTG
CGGTACCGGTACCAGGACGTGCCCCTGCCGTGGACGGCCGCCAGGCCAACCGTGACCGTGAC
CGCCGCGGCGCGGAGAGCGGACTCGTTGCTCGCGCCCGCGGCGCAGGCCGCCGCCGCCGLCCA
AGAAGGCGGGCGAGTTCCCCATCACGCTGGACGAGGTGACGACCGTGACGGTGAAGAGGCCG
GTCGCGGTACAGAGGAGCAAGGCGGAGAAGGCGTCCAAAGAGGAGGTGCTCGTCATCGACGG
CATCGAGGTGGACAAGGACGTGGCCGCCAAGTTCGACGTGTTCGTGAACACCGAGGACCACG
GCGCGGTAGGATCGGGCGGGCGGGAGCTCGCGGGGAGCTTCGTGAACGTGCCGCACGGGCAL
GGGCATGGCCACGGGCACGGGCGCGGCAAGAAGGGGAGAGGGATCAAAACCAAGCTGCGGCT
CGCGTTGAACGAGCAGCTCGAGGACCTCAAGGCCGAAGGCGACGAGAGCGTGGTGGTGACCC
TCGTGCCGCGGCAAGGCAAGGGTAAGGTGAAGGTCGGAGGCGTCAAGATTGAGCTGATGCAT
TGA
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Open Reading Frame Viewer

Sequence
o

oy oa

>QPEU01146295.1 Fugian variedade SP80-3280 [AA]

MASMSHLTIAKPAPAATFPLSSPTPRTSSGEFRPRRVTIVOQRVSCASPRGGERSEQDAQKHDRCD
VLLGLGALGASATATLMTARRAGADPVATPDISSCGPADLPPSANVLTCCPPPSNALPVDE'S
LPDATSLPLRTRPAAHSVTADYVAKFNAGIAAMKALPADDPRSFAAQASVHCAYCDGSYSPE
GFPGVDLOQVHNSWLFFPFHRCYLYFFERILGSLIGDPSFAVPEFWNWDAPDGMRMPAMYADPS
SQLFDPRRDGRHAPPKLINLDYNGREPREFFTDKQQVDHNLRVMYRQVTCGYILLLMAKLMED
DOMVSLSPTPSLEFFGSAYRAGDEPNQGPGPVENIPHGPVHIWCGDPNQPDGEDMGNEYSAGE
DPLEFYAHHANIDRMWSVWKGLDARRHTDLTDPDWLDASFLLYDETPKLVRIRVRDVLDTDRL
RYRYODVPLPWTAARPTVTVTAAARRADSLLAPAAQAAAAAKKAGEFPITLDEVTTVTVKRP
VAVORSKAEKASKEEVLVIDGIEVDKDVAAKFDVEVNTEDHGAVGSGGRELAGSEFVNVPHGH
GHGHGHGRGKKGRGIKTKLRLALNEQLEDLKAEGDESVVVTLVPRQGKGKVKVGGVKIELMH

*

< Conserved
"> NCBI Domains e
5EE ™
[ Home | searcH | GuIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_MASMS_77f32df708ac3a80e8c9951659fdedf4] View

Local query sequence

Protein Classification *

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [REE R Al show extra options »
1 s 150

550
Query seq,

Specific hits

Superfanilies Tyrosinase superfamily FOIDML supers

[ Search for similar domain architectures | [Refine searcn |

nnnnnn

2 son a7

PPO1_KFDV superfamily

List of domain hits ol
Name Accession Description Interval E-value
] PPO1_KFDV pram12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is .. 481-603 3.17e-42
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some __ 165390 571e-34
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenal oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 400-451 3.508-27

ShPPO22-QPEU01144786.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01144786.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGAACGGCCCCATGGCGAGCGTCTGCGCCACCTCCAGGCCCCTCGTCTCGGCGCCCTCTGL
ATGCCCGTCCAAGAAGACCATCGCCGGCGCCAGGTTCCGGCGCCGCACGGTGTCGTGCAGGG
CCACCGGCGGLCGGCGGLCCEGEEGCGACAATGACGGCCTCCTCTGGCTGCCCCGGCGTGACGTG
ATGCTCAACGGCCTGTCCGGTGTCGCCGCCGGGCTCGCCTGGTACCCGGGCCTCGCGGATGL
TGCCGAGTGCACCCGGGCCGACAAGGTGAACGAGAACACCGTGCAGTGCACGGACACCGAAG
GGGTGTTGCCGTGCCCTCTGGTGTCGGCGACGGCCCCCGTGGTGGACTTCACGCCGGAGGLCG
AAGGTGACGCGCGTCCGGCAGCCGGTGCATCTCCTGAGCCGGGAAAACCAGGAGAAGTACAA
GGAGGCCGTCGAGAAGATGAAGGCGCTGCCGGAGTCGAACCCGCTGAGCTTCGCGGCGCAGG
CGGCCATCCACCAGGCCTACTGCGACAGCTACTACAGCTACCACCGGTCGTCCGGCTCGGCG
GCGGCGAAGGACGACCCGGCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCATCG
CATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGGCAGCTCATCGGCGACGACACCTTCGCGC
TGCCGTTCTGGAACTGGGACGCCCCCGCCGGCATGGTGGTGCCGCCTCTCTTCAGCGAGGGC
TCCACGGCCAACAACCCGCTGTACGACGCCAACCGGAACCCGGCGAACCTCGACGCGCTGAT
CGACCTAGACTACCTCAACGACCAGGATGCGGAGCCCATCCCTTTCAAGGGCCCAAAGGACG
AAAAATACAAGAAACTTGTTAACAAGAACCTGAGCACCGTATACAACCAGGTGTGTACATGT
ACACAGACATACATACGTACTCCGGCGCGTACAGTATGCTGTATGTGAGCTAACCACATTTC
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GCTTCATTTTGACAGCAAGTAGGTAAGGGCGCGGAGTCGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCAC
CGACCTCGGGTCAAGCACGAGCAGCGCGGGTTCGCTGGAGCAGATGGCGCACACCGCCGTGL
ACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCGGL
GGCGTCCCGAACCACTCCTCAGGCGGGTACAACTGCAACAACGACATGGGGTTCCTGGGGTC
GGCGGGGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCT
GGTCCACCAGGCTCGGTGGCGGGCAGGGCATCACAGACACGGACTGGCTCGACGCCAGCTTC
GTCTTCTACGACGACGTCGAGAGCCCGCGGAAGGTCCGCATCAGGTTCCGCGACGTCCTGGA
CACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGACGCCGAGGCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGLCGLCC
CCAAGATCACGTCGCTGGTGTCCCACGGCACGGACAGCGGCGCGGCGGCGAGGTCGTCGGCT
GCGGCGCCGGTGTTCCCGCTCGCCCTGACCAGGGGCCAGGTCGTGGAGGTGCCGGCCGTAGC
TGTGCCGGCCAGGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACC
CCCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTGGCCATCAACGTGCCCGCGGACAAGGCGTTGCAGGTG
GGGCCGCAGTACAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCLCGGCGCLGGCGEGE
GACGCGGAAGGGGAAAGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGTACGACCTCGACGCTGAGG
ACGATAGCAGCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACAGCTGCCAAGGTGACGCTCAACGTT
CGCCTCACCATCAAGAATCGAAACTAGTAGCTACTGCTGGCTGCTGCTGCTAGCGCTCAAGC
ACCGCCGTACCTATGTACTCGATTCTGTGGTCATTCATGGACCATCGTTCCATGCTAAACTG
AGACAGATTGGGACACTATGCCGTTGCCGGTAGGGTGTCCGCAAGAATAAACGTATTTATTG
TGTACCAGCTGATTGCATTGTCCAAGCCTAG

[ . Conserved |

<o NCBI Domains
| HOME | sEARCH | GUIDE | NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGAA_83b5f790d2d5f228¢9714f85aab3a7ae] View

Local query sequence

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
[+ Tyrosinase super family 02330 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 580-786 1.07e-19
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protain of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is . 15631898 2.420-32
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1332-1499 577e-19
[+ Tyrosinase super family 02830 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 1083-1304 3.48e-12

>QPEU01144786.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCGCACACCGCCGT
GCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGGGCCGACGCCTGCGACGGCGACTTGCGGCGAAGCTTCCG
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Open Reading Frame Viewer
Sequence
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>QPEUO01144786.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MNGPMASVCATSRPLVSAPSACPSKKTIAGARFRRRTVSCRATGGGGRGDNDGLLWLPRRDV
MLNGLSGVAAGLAWYPGLADAAECTRADKVNENTVQCTDTEGVLPCPLVSATAPVVDETPEA
KVTRVRQPVHLLSRENQEKYKEAVEKMKALPESNPLSFAAQAATHQAYCDSYYSYHRSSGSA
AAKDDPAFDVHEFSWIFAPWHRMYIYFYERALGQLIGDDTFALPEFWNWDAPAGMVVPPLESEG
STANNPLYDANRNPANLDALIDLDYLNDQDAEPTIPFKGPKDEKYKKLVNKNLSTVYNQVCTC
TOQTYIRTPARTVCCMMAHTAVHVWVGKAGPTPATATCGEASGGVPNHSSGGYNCNNDMGFELG
SAGNDPLEFYSHHSNVDRMWHLWSTRLGGGQGITDTDWLDASEVEYDDVESPRKVRIREFRDVL
DTRDLGYTYDAEADKDLPWLRPKITSLVSHGTDSGAAARSSAAAPVEFPLALTRGQVVEVPAV
AVPAREAGKEQLLVIDGIEFDPQANNKEDVAINVPADKALQVGPQYKEYAGSFAVVPGSGAG
GTRKGKVSLCITDVLYDLDAEDDSSVDVVIVPRTAAKVTLNVRLTIKNRN*

Conserved Domains Pubchem

3D Macromolecular Structures BioSystems

NewsSearch Structure Home

Conserved domains on [lcl|seqsig_ MNGPM_ab7cdd814b656dc1e46dbbeedh369870] View @
Local query sequence

4

Protein Classification

tyrosinase family protein (domain architecture 1D 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [BFES Rt eiars show extra options »
1

[ 150 22 a0 s +50 52

ene
PPO1_KFDY superfamily

Query seq.

Specific hits
Superfanilies Tyrosinase superfamily

] »

[[Searcn for similar domain architectures | @ [Refine searcn | &

List of domain hits o
Name Accession Description Interval E-value
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase: This family also contains polyphencl oxidases and some .. 194-394 4.23e-38
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is - 481-592 1.59e-33

[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 404-459 6218-19

ShPPO23-QPEU01256817.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01256817.1 variedade SP80-3280 [DNA]

CTCATTTGACCAATTTTGTCTAAAACCACTATAGAGGCGGCTTGTGATTGAGCCACCCTGTT
ACTAGTGTTTACTAACACTTTCTTAAATACAAAAATGGACTATGTACCAAATGTATATCTTG
ATGAGTTGTATAATCTTGTTATTCAAAAGTTTTTCATTTGAGGTCATTTAGTGTCTCATTTA
ATCAAGTCTGTTCAAAACCACTATAGGGACGGCTGGTAATTGAGCCGCCCCTACAGTGATCC
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ACTATAAAGGCAGTTGGTGATCCAGCCGCTCTTACTGTGACCCCCTGTAGGGGCGGCTGACT
TCTCGAGCCACTGTAAGGGCAGCTCCAAAGCCAGCCGCCCCTACAGTGGAGAGGGGGAGGGC
GTTCTATTAGTGCTTTTTTCACGCAGTGGGCAGCGGCGGCCGGGGCAACAATGACGGCCTCC
TCTGGCTGCCCGGCGTGACGTGATGCTCAACGGCCTGTCCGATGTCGCCGCCGGGCTCGCTT
GGTACCCGGGCTTCGCGTCCGGCGCCCTGGTTTCGCAGTGCTCGGAGGGTGCGGACAAGTTG
AACGACGAGATGTTGCTGTGCACGAACGACCCGAACGAGCAGACGCCCTGCCCTCTGGTGTT
GGAGACGGCCCCAATCAACGACTTTATTAAACCGGTGACGCTTGTCCGGCAGCCGGTGCATC
TCCTGGACCATGACCACCAGGAGAAGTACAGGAAGGCCGTCTGGGAGATGAAGAAGCTGCCG
GAGTCGAACCCGCTGAGCTTCAAGGCGCAGGCAGCCATCCACCAGGCCTATGTGACAGCTAC
TACAAGTACCACAAGTCGTCCGGCTCGGAGACGAAGGAGAAGGACCCGACGTTCGACGTGCA
CTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATGTACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCG
GCGGCCTCATCGGCGACGACACCTTCGCGCTGCCGCACTGGAGCTGGGACACGCCGGLLCGGL
ATGGTGATGCCGCCTCTCTTCAGGGACACCAGCAACTGGAAGAACCCAGACGGCGAGAAGGT
GGACAACCCGCTGTACGATCCCTACCGGAACCAGGATAACCTCGACAAGCTGATCGCCCTAA
ACTACCACAACAAGAAGGATAAGGAGACGACCATGCTTTTCAAGGGCCCAGAGGACGGAGAA
GAATACAACAAACTTGTTAACAAGAACCTGTGCACCGTATACAAACAGCAGGCAAGTTTAAT
TCAATTATTATTTTTCTCGAACACGACTTCACGTGTCTTTCCATTAAGAAGAAGGAGGCCGA
AAGCACGGCGAATACAAAACGGAATACAAAACCATAGAGAGAGTGGTTAACACCCCAAAACA
CAACAACACAACAACAAACACTAAGAAAAGAGAGATAGGGCCCTCCACCACGAGCCTAACAA
CACAACCTGCAGGGCAAGTTACAACAACGTAAAGGATCTAACTCGGGAGATGTAGCCGCGGC
GGTAGGAATCCACCGAGAGAGACGACTAAGGCAGCCGTCAAGGCCCACGTGGCAAAGCATCC
GCGAGGGGGCATCACACGCTCGGCAGCAACTGCCCGAGGCGGAGCCAAGCGCGACGTCGGTG
ACCAAGGACGACCAAGCAACGACGACGGCGAACAACTTCGGCAACACCAACATCCGAGAGGA
CCTATGAGAAGCCCACGCGGCAAAGCATCCAAGAGGGGGCATCACACGCTCGACAGCAACTG
CCCGAGGTGGAGCCAAGCACGACACCGGTGGCCGAGGACGGCCAAGCAACAACGACGGCGAA
CAACTACGGCAACACCAGCCTCCGAGAGGACCAAAGCGAGGGTGGGGACTGGCTCAGCGGGC
GAGGAGGGTGCATCAACCGTAGACTTCAGGAAGGGGATGACGCCCGCGAACACCAACCACGT
TGAGACGGTCACCCGAAGCAACTTTCATTCCGAAGCTTGCCCCAGCAGCTGCCGCCGACGGG
ATGAGCAGTGACGATGCCTCCAAGAAGGTGATGACGCAGACGCGCCACCGTCGTCGGCCAGG
ACACGAAGCCTGCCAGGGTTTTCACCCTAACCCGTCGTCGGCAACAGCCGCTGCCGCGCGGT
CTCCGCAGGCAACGCACGCGGTGCGGGATGGCCTGGCTGCCGGCGTGCCCAGCCCCAALCCEG
TCGCAGACGGACACCCACCCCACGGGCACTGGCAGCCGTCTCCGTCGCCAGTGCAGATCCCA
CCGCCGGCCGGCCGGCCACCAGGCCCACGCCGGGAACCTAGGCGCGCTGTCGTCGAAGGGLC
AGGGACGAGCAGGAGGAGGCAAGGGTGCCGGCTTGCCCAGCGCGCGTCCGGLCGGGLCCGLGLG
GCTCGAGAACCGTGGCCGGGAGCACCCGGGGAACACCGGCGCGAATTCGTTTCCATACGTAA
CCAGTACGTACGTGCATGATATTTTTTAATGAAGAAATTAATTAAATAAATGCCATATATAT
ACGATCGACTACTAGCAAGTAGACGTGGTGGGGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGCCAT
CGAGGGCAACATGAGCAGCCAGGGTACGCTGGAGCAGATGGCGCACACCGCCGTTCACGTCT
GGGTCGGCAAGGCGGCTTGCGACGCCGACTCCGGCGGCGTGCTGAGCCACAAGGACGGCAAG
TACAACTGCTTCAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGCGAACGACCCGCTCTTCTACTC
GCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCGGGCAGG
GCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGTCGGCAAGGATGTC
AAGAGCCCGCCGCGGAAGGTCCGCATCAAGATCCGAGACGTCCTGGACACGCGCGACCATGG
CTACACGTACGCCGCCGTGTCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGAAACCCAAAAGGACGACGC
TGGTGCCCCCCCAGAATACGGACAGCTCGGCGACGGTGCCGTTGAAAAAGAAGAGTTTACTA
TTCCGGCCGACCAAGGAGTTCCCGCTCACCTTGGTCCAGAACCAGGTGGTGGAGGTGCCGGA
CGTGGCTGTGCCGGCCAAGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGT
TCGACCCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCCAAGGACAAAGCGCTG
CTGGTGGGGCCGCAGTTCAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGL
CGGCCTGACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGGCTGACATCAAGG
CTGGCGGCGGTAACACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACCGAAGCAAAGGCGACGCTC
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ACCGTTCGCCCCACCATCCAGAATCGCGAGTAGGAGTAGCTAATAAGCTAGTAGCTACTGAC
CTTACACTTCCCTTCCGAGAAACAACTTTAATTAAATATATATTAATTAAATATATATATTA
A

-
<> NCBI

oS
965 ™
| Homwe | sEARCH | GUIDE | NewSearch [ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains. [ Pubchem | BioSystems

Conserved domains on [lcl|seqsig_CTCAT_75543a8e17cc11b6561c4bab2908931] view @
Local query sequence

Graphical summary [BFEE eI aia] show extra options »
' si Lus

RF +3
Specific hits

Superfanilies

[ Search for similar domain architectures | [ Refine search |

List of domain hits e
Name Accession Description Interval  E-value
[+ PPO1_KFDV pfam12143 Protain of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is __ 3057-3392 5.708-30
] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and ... 2793-2972 3.15e-15
[+] Tyrosinase super family cl02830 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 2565-2785 5.8%-14
[+ Tyrosinase super family cl02830 Commen central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 855-1088 4.26e-13

>QPEU01256817.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGTCGCCGCCGGGCTCGCTTGGTACCCGGGCTTCGCGTCCGGCGCCCTGGTTTCGCAGTGC
TCGGAGGGTGCGGACAAGT

ATGAGCAGCCAGGGTACGCTGGAGCAG
ATGGCGCACACCGCCGTTCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGCTTGCGACGCCGACTCCGGCGG
CGTGCTGAGCCACAAGGACGGCAAGTACAACTGCTTCAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGG
CGGCGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGG
TCCACCAGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACACCAGCTTCGT
CTTCTACGACGTCGGCAAGGATGTCAAGAGCCCGCCGCGGAAGGTCCGCATCAAGATCCGAG
ACGTCCTGGACACGCGCGACCATGGCTACACGTACGCCGCCGTGTCCGACAAGGACCTGCCG
TGGCTGAAACCCAAAAGGACGACGCTGGTGCCCCCCCAGAATACGGACAGCTCGGCGACGGT
GCCGTTGAAAAAGAAGAGTTTACTATTCCGGCCGACCAAGGAGTTCCCGCTCACCTTGGTCC
AGAACCAGGTGGTGGAGGTGCCGGACGTGGCTGTGCCGGCCAAGGAGGCGGGGAAGGAGCAG
CTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGACCCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCAT
CAACGTGCCCAAGGACAAAGCGCTGCTGGTGGGGCCGCAGTTCAAGGAGTACGCCGGGAGCT
TCGCCGTCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCCTGACGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATC
ACCGACGTGCTGGCTGACATCAAGGCTGGCGGCGGTAACACCGTCGACGTCGTTATCGTGCC

>QPEU01256817.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MSPPGSLGTRASRPAPWFRSARRVRTSMYIYFYERALGGLIGDDTFALPHWSWDTPAGMVMP
PLEFRDTSNWKNPDGEKVDNPLYDPYRNQDNLDKLTALNYHNKKDKETTMLFKGPEDGEEYNK
LVNKNLCTVYKQOASLIQLLFEFSNTTSRVFPLRRRRPKARRIONGIQNHRESGMSSQGTLEQ
MAHTAVHVWVGKAACDADSGGVLSHKDGKYNCENDMGELGSAANDPLEYSHHSNVDRMWHLW
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STRLGGGQGITDPDWLDTSEVEFYDVGKDVKSPPRKVRIKIRDVLDTRDHGYTYAAVSDKDLP
WLKPKRTTLVPPONTDSSATVPLKKKSLLFRPTKEFPLTLVONQVVEVPDVAVPAKEAGKEQ
LLVIDGIEFDPQANNKEFDVAINVPKDKALLVGPQFKEYAGSFAVVPGSGAGLTRKGKVSLCI
TDVLADIKAGGGNTVDVVIVPRTEAKATLTVRPTIQNRE*

inglés po

Google Translate

NewSearch | Structure Home [ 30 Macromolecular Structures Consenv: ed Domains Pubchem | — BoSysEms

Conserved domains on [lcl|ORF1] View

Local query sequence

Protein Classification o

PPO1_DWL and PPO1_KFDV domain-containing protein (domain architecture ID 10255150)
protein containing domains Tyrosinase, PPO1_DWL, and PPO1_KFDV

1 =0 10 150 200 20 300 Y <0 450 473

ery seq,
Specific hits PPO1_DWL PRO1_KFOU
Superfanilies Turosinase PPO1_KFDV superfamily

[ Search for similar domain architectures | [Refine searcn | @

List of domain hits o
Name Accession Description Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and s .. 346457 275032
[+] Tyrosinase super family cl02830 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 16242 1.79e-22
[+] PPO1_DWWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and - 258-317 252%-15

ShPPO24-QPEU01304183.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280

>QPEU01304183.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCCTCCATGTCGCATTTAATTGCTAAGCCAGCTCCAGCTGCCACCTTTCCTCTATCCTC
TCCGACTCCGAGAACGAGCTCCGGCTTTAGGCCTCGCCGCGTCACCGTCCAGCGCGTCTCGT
GCGCATCGCCCAGAGGCGGTGAACGCTCCGAGCAAGACGCCCAAAAGCACGACCGCCGLGACL
GTCCTCCTGGGCCTCGGCGCTCTCGGTGCCAGTGCCACCGCCACCCTGATGACCGCGCGCCG
CGCCGGCGCCGACCCCGTCGCCACGCCTGACATCTCTTCCTGCGGCCCGGCGGACCTTCCGL
CGAGCGCCAACGTGCTGACGTGCTGCCCACCGCCCTCGAACGCGCTGCCAGTGGACTTCGLCC
CTCCCCGACGCCACGTCCCTGCCGCTCCGGACGCGCCCCGCCGCGCACTCGGTCACCGLCGGA
CTACGTCGCCAAGTTCAACGCCGGGATCGCCGCGATGAAGGCGCTCCCGGCGGACGATCCGC
GTAGCTTCGCGGCGCAGGCGAGCGTGCACTGCGCCTACTGCGACGGGTCGTACAGCCCCGAG
GGGTTCCCCGGCGTGGAGCTCCAGGTGCACAACTCGTGGCTGTTTTTCCCCTTCCACCGGTG
CTACCTCTACTTCTTCGAGCGCATCCTGGGCAGCCTGATCGGCGACCCCAGCTTCGCCGTAC
CGTTCTGGAACTGGGACGCGCCGGACGGGATGCGCATGCCGGCCATGTACGCGGATCCGTCG
TCCCAGCTGTTCGATCCGCGGCGTGACGGCCGGCACGCGCCGCCGAAGCTCATCAATCTCGA
CTACAACGGGAGGGAGCCGAGGTTCTTCACTGACAAACAGCAGGTTGATCACAACCTCAGGG
TCATGTACCGTCAGGTAACGTGTGGTTATATTGTTGTTATGAACTGATGACAAAAGAATAGA
AGAGATGGCCTCGGAATCTTGTCAAAACTGATCAAAACTTTTGTGACGTGCATGGCCAAATT
GATGTTCGATGATCAGATGGTATCGCTGAGCCCGACGCCGTCGCTCTTTTTCGGCAGCGCGT
ACCGCGCAGGCGACTAGCCGAACCAGGGGCCAGGGCCGGTGGAGAACATCCCGCACGGGLCG
GTGCACATCTGGTGCGGCGACCCGAACCAACCAGACGGCGAGGACATGGGCAACTTCTACTC
GGCCGGGTTCGACCCGCTCTTCTACGCGCACCACGCCAACATCGACCGCATGTGGTCCGTCT
GGAAGGGGCTCGACGCCCGGCGCCACACGGACCTCACCGACCCGGACTGGCTCGACGCCTCC
TTCCTCTTGTACGACGAGACCCCCAAGCTCGTGCGCATCCGCGTGCGCGACGTGCTCGACAC
CGACAGGCTGCGGTACCGGTACCAGGACGTGCCCCTGCCGTGGACGGCCGCCAGGCCAACCG
TGACCGTGACCGCCGCGGCGCGGAGAGCAGACTCGTTGCTCGCGCCCGCGGCGCAGGLCLCGLL
GCCGCCGCCAAGAAGGCGGGCGAGTTCCCCATCACGCTGGACGAGGTGACGACCGTGACGGT
GAAGAGGCCGGTCGCGGTACAGAGGAGCAAGGCGGAGAAGGCGTCCAAAGAGGAGGTGCTCG
TCATCGACGGCATCGAGGTGGACAAGGACGTGGCCGCCAAGTTCGACGTGTTCGTGAACACC
GAGGACCACGGCGCGGTGGGATCGGGCGGGCGGGAGCTCGCGGGGAGCTTCGTGAACGTGCC
GCACGGGCACGGGCATGGCCACGGGCACGGGCGCGGCAAGAAGGGGAGAGGGATCAAAACCA
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AGCTGCGGCTCGCGTTGAACGAGCAGCTCGAGGACCTCAAGGCCGAAGGCGACGAGAGCGTG
GTGGTGACCCTCGTGCCGCGGCAAGGCAAGGGTAAGGTGAAGGTCGGAGGCGTCAAGATTGA

GCTGATGCATTGA
CM“NN E Eé ! ; Eﬁ

[ Structure Home [ 30 Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem | BioSystems
Conserved domains on [lcl|seqsig_ATGTC_483c476186354{9ff 1ee9508ba71ef3d] view

Local query sequence

1 20 s10 5 1000 1250

i i ! i | 1 | |
RF #1
specific hits PPOL_KFOV
Superfanilies Tyrosinase superfamily POLDHL superf FPOL_KFDY superfamily

[ Search for similar domain architeciures | [ Refine search |

List of domain hits .
Name Accession Description Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and is ... 1504-1872 6.20e-38
[+] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of fyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 484-1233 1.39e-31
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1261-1416 3.09e-25

>QPEU01304183.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGGCAACTTCTACTCG
GCCGGGTTCGACCCGCTCTTCTACGCGCACCACGCCAACATCGACCGCATGTGGTCCGTCTG
GAAGGGGCTCGACGCCCGGCGCCACACGGACCTCACCGACCCGGACTGGCTCGACGCCTCCT
TCCTCTTGTACGACGAGACCCCCAAGCTCGTGCGCATCCGCGTGCGCGACGTGCTCGACACC
GACAGGCTGCGGTACCGGTACCAGGACGTGCCCCTGCCGTGGACGGCCGCCAGGCCAACCGT
GACCGTGACCGCCGCGGCGCGGAGAGCAGACTCGTTGCTCGCGCCCGCGGCGCAGGCCGLCLG
CCGCCGCCAAGAAGGCGGGCGAGTTCCCCATCACGCTGGACGAGGTGACGACCGTGACGGTG
AAGAGGCCGGTCGCGGTACAGAGGAGCAAGGCGGAGAAGGCGTCCAAAGAGGAGGTGCTCGT
CATCGACGGCATCGAGGTGGACAAGGACGTGGCCGCCAAGTTCGACGTGTTCGTGAACACCG
AGGACCACGGCGCGGTGGGATCGGGCGGGCGEGGAGCTCGCGGGGAGCTTCGTGAACGTGCCG
CACGGGCACGGGCATGGCCACGGGCACGGGCGCGGCAAGAAGGGGAGAGGGATCAAAACCAA
GCTGCGGCTCGCGTTGAACGAGCAGCTCGAGGACCTCAAGGCCGAAGGCGACGAGAGCGTGG
TGGTGACCCTCGTGCCGCGGCAAGGCAAGGGTAAGGTGAAGGTCGGAGGCGTCAAGATTGAG
CTGATGCATTGA

Open Reading Frame Viewer

Sequenc

I ———
L PO JOUUON . UUUPSL. . TOUUUN _ NUOW - NOUOR . NUOUSL - NOUPUE. . NNOUSL ... OO .. VOS _N .%

- peo o [we  fme P [tee  pwe e pee e  [oee fuEw, peme (i e PSR
47K (1,836 nt)

>QPEU01304183.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]
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MASMSHLIAKPAPAATFPLSSPTPRTSSGEFRPRRVTIVOQRVSCASPRGGERSEQDAQKHDRRD
VLLGLGALGASATATLMTARRAGADPVATPDISSCGPADLPPSANVLTCCPPPSNALPVDFA
LPDATSLPLRTRPAAHSVTADYVAKFNAGIAAMKALPADDPRSFAAQASVHCAYCDGSYSPE
GFPGVELQVHENSWLFFPFHRCYLYFFERILGSLIGDPSFAVPEFWNWDAPDGMRMPAMYADPS
SQLFDPRRDGRHAPPKLINLDYNGREPRFFTDKOQQVDHNLRVMYRQVTCGYIVVMNMGNEYS
AGFDPLFYAHHANIDRMWSVWKGLDARRHTDLTDPDWLDASFLLYDETPKLVRIRVRDVLDT
DRLRYRYQDVPLPWTAARPTVTVTAAARRADSLLAPAAQAAAAAKKAGEFPITLDEVTTVTV
KRPVAVOQRSKAEKASKEEVLVIDGIEVDKDVAAKFDVEVNTEDHGAVGSGGRELAGSEVNVP
HGHGHGHGHGRGKKGRGIKTKLRLALNEQLEDLKAEGDESVVVTLVPROGKGKVKVGGVKIE
LMH*

e j inglés portugs
D Google Translate
NewSearch | Structure Home [ 30 Macromolecular Structures [ Conserv: ed Domains [ Pubchem —7 BIDSYSTEMS
Conserved domains on [lcl|seqsig MASMS_2a4151f86e2504bfdd1064fcfff6daza] View

Local query sequence

pppppppp
Superfanilies PRK12323 1 PPO1_KFDY superfamily

| Tyrosinase superfamily

[ Searcn for similar domain architectures | [Refine searcn | &

List of domain hits L
Name Accession Description Interval E-value
[+] PPO1_KFDV pram12143 Protein of unknown function (DUF_B2218); This domain family is found in sukaryotes, and is _ 422-544 307e-42
] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 341-382 341e-27

[+] Tyrosinase pfam00264 Cemmeon central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 165-331 5.16e-25
+] PRK12323 super family cl36108 DMA polymerase IIl subunit gamma/tau;, 9-166 7.30e-03

ShPPO25-QPEU01307315.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01307315.1 variedade SP80-3280 [DNA]

ATGGCCTCCATGTCGCATTTAATTGCTAAGCCAGCTCCAGCTGCCACCTTTCCTCTATCCTC
TCCGACTCCGAGAACGAGCTCCGGCTTTAGGCCTCGCCGCGTCACCGTCCAGCGCGTCTCGT
GCGCATCGCCCAGAGGCGGTGAACGCTCCGAGCAAGACGCCCAAAAGCACGACCGCTGCGAC
GTCCTCCTGGGCCTCGGCGCTCTCGGTGCCAGTGCCACCGCCACCCTGATGACCGCGCGCCG
CGCCGGCGCCGACCCCGTCGCCACGCCTGACATCTCTTCCTGCGGCCCGGCGGACCTTCCGC
CGAGCGCCAACGTGCTGACGTGCTGCCCACCGCCCTCGAACGCGCTGCCGGTGGACTTCGCC
CTCCCCGACGCCACGTCCCTGCCGCTCCGGACGCGCCCCGCCGCGCACTCGGTCACCGCGGA
CTACGTCGCCAAGTTCAACGCCGGGATCGCCGCGATGAAGGCGCTCCCGGCGGACGATCCGC
GTAGCTTCGCGGCGCAGGCGAGCGTGCACTGCGCCTACTGCGACGGGTCGTACAGCCCCGAG
GGGTTCCCCGGCGTGGAGCTCCAGGTGCACAACTCGTGGCTGTTTTTCCCCTTCCACCGGTG
CTACCTCTACTTCTTCGAGCGCATCCTGGGCAGCCTGATCGGCGACCCCAGCTTCGCCGTAC
CGTTCTGGAACTGGGACGCGCCGGACGGGATGCGCATGCCGGCCATGTACGCGGATCCGTCG
TCCCAGCTGTTCGATCCGCGGCGTGACGGCCGGCACGCGCCGCCGAAGCTCATCAATCTCGA
CTACAACGGGAGGGAGCCGAGGTTCTTCACTGACAAACAGCAGGTTGATCACAACCTCAGGG
TCATGTACCGTCAGGTAACGTGTGGTTATATATTGTTGTTATGAACTGATGACAAAAGAATA
GAAGAGATGGCCTCGGAATCTTGTCAAAACTGATCAAAACTTTTGTGACGTGCATGGCCAAA
TTGATGTTCGATGATCAGATGGTATCGCTGAGCCCGACGCCGTCGCTCTTTTTCGGCAGCGC
GTACCGCGCAGGCGACGAGCCGAACCAGGGGCCAGGGCCGGTGGAGAACATCCCGCACGGLC
CGGTGCACATCTGGTGCGGCGACCCGAACCAACCGGACGGCGAGGACATGGGCAACTTCTAC
TCGGCCGGGTTCGACCCGCTCTTCTACGCGCACCACGCCAACATCGACCGCATGTGGTCCGT
CTGGAAGGGGCTCGACGCCCGGCGCCACACGGACCTCACCGACCCGGACTGGCTCGACGCCT
CCTTCCTCTTGTACGACGAGACCCCCAAGCTCGTGCGCATCCGCGTGCGCGACGTGCTCGAC
ACCGACAGGCTGCGGTACCGGTACCAGGACGTGCCCCTGCCGTGGACGGCCGCCAGGCCAAC
CGTGACCGTGACCGCCGCGGCGCGGAGAGCGGACTCGTTGCTCGCGLCCLCGLCGGCGCAGGCLG
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CCGCCGCCGCCAAGAAGGCGGGCGAGTTCCCCATCACGCTGGACGAGGTGACGACCGTGACG
GTGAAGAGGCCGGTCGCGGTACAGAGGAGCAAGGCGGAGAAGGCGTCCAAAGAGGAGGTGCT
CGTCATCGACGGCATCGAGGTGGACAAGGACGTGGCCGCCAAGTTCGACGTGTTCGTGAACA
CCGAGGACCACGGCGCGGTAGGATCGGGCGEEGECGEEGAGCTCGCGGGEGAGCTTCGTGAACGTG
CCGCACGGGCACGGGCATGGCCACGGGCACGGGCGCGGCAAGAAGGGGAGAGGGATCAAAAC
CAAGCTGCGGCTCGCGTTGAACGAGCAGCTCGAGGACCTCAAGGCCGAAGGCGACGAGAGCG
TGGTGGTGACCCTCGTGCCGCGGCAAGGCAAGGGTAAGGTGAAGGTCGGAGGCGTCAAGATT
GAGCTGATGCATTGA

Conserved domains on [lcl|seqsia ATGGC_ch80f38f43a6f20217d988da93823c35]
Local query sequence

pppppppp

PPOL_KFOV superfamily

Superfanilies Turosinase

[[Search for simiar domain architectures | @ [Refine search |

List of domain hits *®
Name Accession Deseription Interval  E-value
[+] Tyrosinase super family cl02830 Commen central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some 493705 2.03e-12
] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, and i ... 1515-1883 2.016-39
] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 1272-1427 421e-26
[+] Tyrosinase super family cl023830 Commen ceniral domain of tyrosinase, This family also contains polyphenel oxidases and some ... 1005-1244 £.45e-16

>QPEU01307315.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGGCCAAATTGATGTTCGAT
GATCAGATGGTATCGCTGAGCCCGACGCCGTCGCTCTTTTTCGGCAGCGCGTACCGCGCAGG
CGACGAGCCGAACCAGGGGCCAGGGCCGGTGGAGAACATCCCGCACGGCCCGGTGCACATCT
GGTGCGGCGACCCGAACCAACCGGACGGCGAGGACATGGGCAACTTCTACTCGGCCGGGTTC
GACCCGCTCTTCTACGCGCACCACGCCAACATCGACCGCATGTGGTCCGTCTGGAAGGGGCT
CGACGCCCGGCGCCACACGGACCTCACCGACCCGGACTGGCTCGACGCCTCCTTCCTCTTGT
ACGACGAGACCCCCAAGCTCGTGCGCATCCGCGTGCGCGACGTGCTCGACACCGACAGGCTG
CGGTACCGGTACCAGGACGTGCCCCTGCCGTGGACGGCCGCCAGGCCAACCGTGACCGTGAC
CGCCGCGGCGCGGAGAGCGGACTCGTTGCTCGCGCCCGCGGCGCAGGCCGCCGCCGCCGLCCA
AGAAGGCGGGCGAGTTCCCCATCACGCTGGACGAGGTGACGACCGTGACGGTGAAGAGGCCG
GTCGCGGTACAGAGGAGCAAGGCGGAGAAGGCGTCCAAAGAGGAGGTGCTCGTCATCGACGG
CATCGAGGTGGACAAGGACGTGGCCGCCAAGTTCGACGTGTTCGTGAACACCGAGGACCACG
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GCGCGGTAGGATCGGGCGGGCGGGAGCTCGCGGGGAGCTTCGTGAACGTGCCGCACGGGCAL
GGGCATGGCCACGGGCACGGGCGCGGCAAGAAGGGGAGAGGGATCAAAACCAAGCTGCGGCT
CGCGTTGAACGAGCAGCTCGAGGACCTCAAGGCCGAAGGCGACGAGAGCGTGGTGGTGACCC
TCGTGCCGCGGCAAGGCAAGGGTAAGGTGAAGGTCGGAGGCGTCAAGATTGAGCTGATGCAT
TGA

Open Reading Frame Viewer

Sequence
ORFL

P e pso e ew  |we e e  pw e b [sm P  |we [0 [1k e ja  [us  [1a (Lm0 P00 {9 [i4m (LS [1S00 [t peeo  [1ese  [Pee LS pase ises

>QPEU01307315.1 Fujian variedade SP80-3280 [AA]

MASMSHLIAKPAPAATFPLSSPTPRTSSGEFRPRRVIVORVSCASPRGGERSEQDAQKHDRCD
VLLGLGALGASATATLMTARRAGADPVATPDISSCGPADLPPSANVLTCCPPPSNALPVDFA
LPDATSLPLRTRPAAHSVTADYVAKFNAGIAAMKALPADDPRSFAAQASVHCAYCDGSYSPE
GFPGVELQVHNSWLFFPFHRCYLYFFERILGSLIGDPSFAVPFWNWDAPDGMRMPAMYADPS
SQLFDPRRDGRHAPPKLINLDYNGREPREFFTDKQQOVDHNLRVMYRQVTCGYILLLMAKLMED
DOMVSLSPTPSLEFFGSAYRAGDEPNQGPGPVENIPHGPVHIWCGDPNQPDGEDMGNFEYSAGF
DPLEFYAHHANIDRMWSVWKGLDARRHTDLTDPDWLDASFLLYDETPKLVRIRVRDVLDTDRL
RYRYODVPLPWTAARPTVTVTAAARRADSLLAPAAQAAAAAKKAGEFPITLDEVTTVTVKRP
VAVOQRSKAEKASKEEVLVIDGIEVDKDVAAKFDVEVNTEDHGAVGSGGRELAGSEVNVPHGH
GHGHGHGRGKKGRGIKTKLRLALNEQLEDLKAEGDESVVVTLVPRQGKGKVKVGGVKIELMH

Conserved inglés portugu
SEE ! Google Translate
NewSearch | Structure Home | 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [ Pubchem —
Conserved domains on [lcl|seqsig_MASMS_44583876f834084b449b29130e9b1834d8] View

Local query sequence

Protein Classification e

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase

Graphical summary [BEE ol iy show extra options »
1

: s = 2 a0 35 450 =2 sz

Query seq.
specific hits
Superfanilies Tyrosinase superfamily POLDHL

[ Search for similar domain architectures | [Refine searen | &

List of domain hits *
Name Accession Description Interval E-value
] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in sukaryotes, andis _ 451-603 311e-42
] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 165-380 4.56e-34
] PPO1_DWL pfam12142 Pelyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and .. 400-451 2.93e-27

PPOLKFOY
PPO1_KFDV superfamily

ShPPO26-QPEU01360808.1-Saccharum hybridum variedade SP80-3280
>QPEU01360808.1 variedade SP80-3280 [DNA]

AGACGAAGGACCTGCCGTTCGACGTGCACTTCTCGTGGATCTTCGCGCCGTGGCACCGCATG
TACATCTACTTCTACGAGCGCGCCCTCGGGCAGCTCATCGGCGACGACACCTTCGCGCTGCC
CTACTGGAACTGGGACGCCCCCGCCGGCATGGTGGTGCCGCCTCTCTTCAGCGAGGGCTCCA
CGGCCAGCAACCCGCTGTACGACCCCAACCGGAGCACGGATAACCTCGACAAGCTGATCGAT
CTAAACTACCTCAGCAACACGGGCAAGGAGCCCATCCCTTTCAAGGGCCCAAAGGACGATGA
AAAATACAAGGAACTTGAAAACAACAACCTGTGCACCGTATACAAACAGCAGGCAAGTTTAA
TTCAATTATTATTCGTTTTCCACACGTAATAAGTACGTACTACGTGCCATGATGGATTTGAA
TGAAGAAATTAATTAAATAAATGCCATATATATACGATCGACTACTAGCAAGTAGGTGCCAT
CAATAAGGACGCGGTGGGGTTCCTGGGCGAGAAGTACTGCACCGACATCAAGAACATGAGCA
GCCAGGGTACGCTGGAGCAGATGGCTCACACCGCCGTTCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGLT
TGCGACGCCGACTCCGGCGGCGTGCTGAGCCACAAGGACGGCAAGTACAATTGCTTCAACGA
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CATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGCGAACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGG
ACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACCAGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGAC
TGGCTCGACACCAGCTTCGTCTTCTACGACGTCGGCAAGGATGTCAAGAGCCCGCCGCGGAA
GGTCCGCATCAAGATCCGCGACGTCCTGGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGCCGCCG
TGTCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTGCAACCCAAGAGGACGACGCTGGTGCCCCCCCAGAAT
ACGGACAGCTCGGCAACGGTGCCGTTGATAAAGAAGAGTTTACTATTCCGGCCGACCATGGA
GTTCCCGCTCACCTTGGTCCAGAACCAGGTGGTGGAGGTGCCGGACGTGGCTGTGCCGGCCA
AGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTGGTGATCGACGGCATCGAGTTCGATCCGCAGGCGAAC
AACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGTGCCCAAGGACAAGGCGCTGCTGGTGGGGCCCCAGTT
CAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCGTCGTGCCGGGLCTCCGGCGCCGEGCCTGATGCGGAAGG
GGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGACGTGCTGGCCGACATCAAGGCTGGCGGCGCGGTAACA
CCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGCACCGAAGCAAAGGTGACGCTCACCGTTCGCCCCACC

ATCCAGAATCG
c m i inglés poi
5 a ‘ﬁ@ Google Translate

[ Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains [__Pubchem | EIOSYSTEms

Conserved domains on [lcliseqsig AGACG_cbe3de5437d7679a615120bbb8ah3765] View

Local query sequence

RF +3

f 35 =0 ars s2s = a5
Specific hits
superfanilies Tyrosinase superfamily PPOI_DML superfami

List of domain hits .
Name Accession Description Interval E-value
[+] Tyrosinase pfam00264 Commen central domain of fyrosinase; This family also contains polyphenol oxidases and some ... 15-764 2.28e-36
H] PPO1_KFDV piam12143 Proiein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryoles, and is ... 1056-1355 4.72e-28
[+] PPO1_DWL pfam12142 Polyphenol oxidase middle domain; This domain family is found in bacteria and eukarystes, and 792-971 7.246-17

PPO1_KFOM
PPO1_KFDV superfamily

ine search |

>QPEU01360808.1 variedade SP80-3280 [CDS]

ATGAGCAGCCAGGGTACGCTGGAGCAGATGGCT
CACACCGCCGTTCACGTCTGGGTCGGCAAGGCGGCTTGCGACGCCGACTCCGGCGGCGTGCT
GAGCCACAAGGACGGCAAGTACAATTGCTTCAACGACATGGGGTTCCTGGGGTCGGCGGCGA
ACGACCCGCTCTTCTACTCGCACCACTCCAACGTGGACCGCATGTGGCACCTCTGGTCCACC
AGGCTCGGCGGCGGGCAGGGCATCACGGACCCGGACTGGCTCGACACCAGCTTCGTCTTCTA
CGACGTCGGCAAGGATGTCAAGAGCCCGCCGCGGAAGGTCCGCATCAAGATCCGCGACGTCC
TGGACACGCGCGACCTCGGCTACACGTACGCCGCCGTGTCCGACAAGGACCTGCCGTGGCTG
CAACCCAAGAGGACGACGCTGGTGCCCCCCCAGAATACGGACAGCTCGGCAACGGTGCCGTT
GATAAAGAAGAGTTTACTATTCCGGCCGACCATGGAGTTCCCGCTCACCTTGGTCCAGAACC
AGGTGGTGGAGGTGCCGGACGTGGCTGTGCCGGCCAAGGAGGCGGGGAAGGAGCAGCTGCTG
GTGATCGACGGCATCGAGTTCGATCCGCAGGCGAACAACAAGTTCGACGTCGCCATCAACGT
GCCCAAGGACAAGGCGCTGCTGGTGGGGCCCCAGTTCAAGGAGTACGCCGGGAGCTTCGCCG
TCGTGCCGGGCTCCGGCGCCGGCCTGATGCGGAAGGGGAAGGTCTCCCTCTGCATCACCGAC
GTGCTGGCCGACATCAAGGCTGGCGGCGCGGTAACACCGTCGACGTCGTTATCGTGCCGCGL
ACCGAAGCAAAGGTGA
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>QPEU01360808.1 Fugian variedade SP80-3280 [AA]

MYIYFYERALGOLIGDDTFALPYWNWDAPAGMVVPPLESEGSTASNPLYDPNRSTDNLDKLT
DLNYLSNTGKEPIPFKGPKDDEKYKELENNNLCTVYKQQOASLIQLLEVEHTMSSQGTLEQMA
HTAVHVWVGKAACDADSGGVLSHKDGKYNCENDMGEFLGSAANDPLEYSHHSNVDRMWHLWST
RLGGGOGITDPDWLDTSEVEYDVGKDVKSPPRKVRIKIRDVLDTRDLGYTYAAVSDKDLPWL
QPKRTTLVPPONTDSSATVPLIKKSLLFRPTMEFPLTLVONQVVEVPDVAVPAKEAGKEQLL
VIDGIEFDPOQANNKFDVAINVPKDKALLVGPQFKEYAGSFAVVPGSGAGLMRKGKVSLCITD
VLADIKAGGAVTPSTSLSCRAPKQR*

- c - inglés po
“> NCBI Domains g
g5 - Google Translate
HOME | SEARCH | GUIDE NewSearch | Structure Home [ 3D Macromolecular Structures Conserved Domains Pubchem | —Brosystems——
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Local query sequence
Protein Classification *

tyrosinase family protein (domain architecture ID 10447092)
tyrosinase family protein similar to chloroplastic polyphenol oxidase, chloroplastic (+)-larreatricin hydroxylase, and aureusidin synthase
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List of domain hits i
Name Accession Description Interval E-value
4] Tyrosinase pfam00264 Common central domain of tyrosinase; This family also contains palyphenol oxidases and some . 1184 123231

[+] PPO1_KFDV pfam12143 Protein of unknown function (DUF_B2219); This domain family is found in eukaryotes, andis 282-381 213e-27
[+ PPOT_DWL pfam12142 Folyphenol oxidase middie domain; This domain family is found in bacteria and eukaryotes, and 194-253 860817




