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RESUMO

A batata-doce desempenha um papel vital como uma fonte de carboidratos complexos,
que é a principal fonte de energia, além de estar relacionado em uma ampla gama de
processos fisiologicos. Os oligossacarideos da familia da rafinose (RFOs) pertencem a
uma classe de carboidratos envolvidos em varios processos nas plantas. Em condi¢des
abioticas, por exemplo, os RFOs tém um papel importante na protecdo contra esses
estresses, que podem influenciar no crescimento e desenvolvimento. Com a crescente
disponibilizacdo de informacdes e acessos a genomas de plantas ocorrida nos altimos
anos, tem possibilitado identificar genes que possam ser introgredidos em programas de
melhoramento. Objetivou-se nesse estudo identificar e caracterizar in silico genes da
rafinose sintase (RafS) nos genomas de Ipomea trifida, I. triloba e I. batatas L. cv.
Beauregard. A estrutura génica, motivos conservados dos genes RafS identificados,
localizagGes cromossdmicas, relacbes filogenéticas e suas caracteristicas proteicas
foram investigados sistemicamente usando diferentes ferramentas de bioinformatica. A
abordagem in silico identificou cinco genes no genoma de I. trifida, trés em I. triloba e
19 em |. batatas L. cv. Beauregard, que estdo distribuidos em diferentes cromossomaos.
Uma anélise detalhada da relagdo filogenética, motivos, estrutura genética, padrdes de
duplicacdo, e expressdao dos genes também foram realizadas. Este estudo fornece
informagdes importantes sobre os genes RafS em batata-doce, que serd util para
pesquisas futuras visando descobrir a funcionalidade desses genes RafS e sua aplicacao
em programas de melhoramento genético.
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