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RESUMO 
No Brasil o feijão além de constituir grande fonte de proteína vegetal a sua produção é realizada 
por diversos tipos de produtores em diversas regiões do país. No entanto, uma dificuldade 
encontrada no cultivo do feijão é que pode haver a presença do fungo Sclerotinia sclerotiorun 

que causa o mofo branco este patógeno pode ser disseminado por sementes infectadas, que têm 
um importante papel na infestação de novas áreas de plantio e no estabelecimento da doença 
no início do ciclo da cultura. Diante da importância do cultivo do feijão estudar os seus 
mecanismos de defesa é fundamental uma vez que a adaptação e a resistência se traduzem por 
alterações no metabolismo da célula vegetal, entre elas a síntese de proteínas de defesa, 
expressas por genes específicos. Nesse sentido, a enzima da catalase tem como função proteger 
a célula contra a oxidação, assim ela irá catalisar rapidamente a decomposição do H2O2 em 
H2O e O2. Avaliando a importância da espécie e toda a problemática envolvida, esta pesquisa 
se propõe a realizar a localização de maneira in silico dos genes da família da catalase. 
Metodologicamente as sequencias genômica e proteica dos genes da catalase no feijão foram 
obtidas por meio das ferramentas de busca disponível no Phytozome. Em relação a presença 
dos domínios conservados foram obtidos através dos programas InterPro Scan. E quanto à 
similaridade com proteínas de estrutura resolvida depositadas nos bancos de dados, para tal foi 
utilizada a ferramenta BLAST. A localização subcelular foi obtida utilizando SherLoc2. Diante 
dos resultados obtidos com este trabalho é possível afirmar que a enzima da catalase no feijão 
apresenta uma sequência genômica e proteica estando localizada principalmente na mitocôndria 
e com os trabalhos publicados na ferramenta BLAST é possível levantar a hipótese de que a 
catalase por esta relacionada ao metabolismo do vegetal com a oxidação do peróxido de 
hidrogênio pode auxiliar na defesa contra o fungo Sclerotinia sclerotiorun. 
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1 INTRODUÇÃO 
 
De acordo com Silva e Wander (2013), no Brasil o feijão além de constituir grande 

fonte de proteína vegetal a sua produção é realizada por diversos tipos de produtores em 
diversas regiões do país, no quais são utilizadas diferentes tecnologias e dentre estes produtores, 
a agricultura familiar é apontada como a grande responsável pela produção de feijão no país 
especialmente nas regiões onde predominam áreas de cultivo menores. 

Segundo o Carneiro (2002), no Brasil, o feijoeiro é cultivado em praticamente todos os 
Estados, nas mais variadas condições edafoclimáticas e em diferentes épocas e sistemas de 
cultivo. Sendo então, evidente a grande dificuldade para se realizar, com sucesso. Nesse 
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contexto, em relação ao melhoramento genético do feijoeiro um desafio é em regiões 
temperadas, já que, nas condições tropicais a instabilidade climática e a heterogeneidade dos 
solos são maiores, o que exige que as cultivares recomendadas aos agricultores contemplem, 
além da alta produtividade de grãos, maior estabilidade. 

Além disso, uma outra dificuldade encontrada no cultivo do feijão é que pode haver a 
presença do fungo Sclerotinia sclerotiorun que causa o mofo branco este patógeno pode ser 
disseminado por sementes infectadas, que têm um importante papel na infestação de novas áreas 
de plantio e no estabelecimento da doença no início do ciclo da cultura (PARISI, PATRÍCIO e 
OLIVEIRA, 2006). 

Diante da importância do cultivo do feijão estudar os seus mecanismos de defesa é 
fundamental uma vez que a adaptação e a resistência se traduzem por alterações no metabolismo 
da célula vegetal, entre elas a síntese de proteínas de defesa, expressas por genes específicos. 
Tais proteínas exercem vários papéis na resistência e sobrevivência da planta, podendo agir de 
forma direta, combatendo o agente agressor, ou de forma indireta, mantendo a estrutura e as 
funções celulares o que auxiliará na sobrevivência do organismo (MYSORE & RYU 2004, 
JONES & DANGL 2006). 

Nesse sentido, a enzima da catalase tem como função proteger a célula contra a 
oxidação, assim ela irá catalisar rapidamente a decomposição do H2O2 em H2O e O2. Esta 
enzima tem a capacidade de decompor milhões de moléculas de peróxido de hidrogênio por 
segundo (SCANDALIOS, GUAN e POLIDOROS, 1997), o que para a célula é fundamental 
para o funcionamento das suas atividades metabólicas. Sendo assim, a enzima da catalase 
apresenta ser o principal regulador do peróxido de hidrogênio. 

 Avaliando a importância da espécie e toda a problemática envolvida, esta pesquisa se 
propõe a realizar a localização de maneira in silico dos genes da família da catalase, que irá ser 
responsável por codificar sua respectiva enzima, realizando a caracterização e organização dos 
genes. 
 
MATERIAIS E MÉTODOS 

 
As sequencias genômica, DNA e proteica dos genes da catalase no feijão foram obtidas 

por meio das ferramentas de busca disponível no Phytozome 
(http://www.phytozome.net/cassava). A busca foi realizada por meio da palavra-chave catalase 
e o nome da espécie do feijão Phaseolus vulgaris. Em relação a presença dos domínios 
conservados foram obtidos através dos programas InterPro Scan 
(https://www.ebi.ac.uk/interpro). 

E quanto à similaridade com proteínas de estrutura resolvida depositadas nos bancos 
de dados, para tal foi utilizada a ferramenta BLAST (www.blast.ncbi.nlm.nig.gov) 
(ALTSCHUL et al, 1997). O programa SignalP v.2.0 (http:// www.cbs.dtu.dk/services/SignalP) 
(NIELSEN e KROGH, 1998), foi utilizado para identificar se há peptídeo sinal na sequência 
proteica, sendo então essas ferramentas fundamentais para a caracterização do gene. 

A estrutura tridimensional da sequência de aminoácidos foi modelada pelo programa 
SWISS-MODEL. A localização subcelular foi obtida utilizando SherLoc2 (BRIESEMEISTER 
et al., 2009). 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
No programa Phytozome foram identificados uma sequência genômica da catalase e 

uma proteica no feijão sendo que a proteica apresentou 492 aminoácidos apresentando como 
processo biológico o estresse oxidativo não apresentando componente celular e suas principais 
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funções moleculares são a ligação de heme e a atividade de catalase na célula. No que se refere 
a sua similaridade com outras espécies por meio do programa BLAST foram selecionadas as 
espécies com o maior número de porcentagem e com as sequências completas para uma melhor 
análise dos dados assim foi possível identificar as seguintes espécies (Quadro 1). 

Quadro 1. Identificação da similaridade com outras espécies de vegetais 
 

Espécie Percentual de Identificação 

Vigna radiata 90.61% 

Glycine max 89.55% 

Lotus japonicus 88.84% 

 

Os resultados a cima expressam a alta similaridade das sequências genômicas com a 
Vigna radiata. Que de acordo com Adsule et al (1986) é um tipo de feijão cultivado em 
condições tropicais e subtropicais. Enquanto que a soja Glycine max é uma cultura que se 
destaca por seu grande sucesso a nível de produção nacional (KLAHOLD., et al 2005). A Lotus 

japonicus é uma espécie de leguminosa muito utilizada nos programas de melhoramento 
genético de plantas (SATO et al., 2008). Quando feito a análise do peptídeo sinal pelo programa 
SignalP não foi possível observar a presença dele na sequência proteica. 

 
A estrutura tridimensional da sequência proteica da catalase do feijão pode ser 

observada abaixo (Figura 1). 

Figura 1. Estrutura tridimensional da sequência proteica da catalase 
 
Em relação a localização subcelular ela está presente na mitocôndria com uma 

probabilidade de 51,6%. Com uma confiança normal (0,39) de que essa previsão é confiável. 
A razão mais importante para fazer esta previsão é o grande número de resíduos básicos no C- 
terminal. 51% das proteínas da mitocôndria têm um atributo semelhante, enquanto apenas cerca 
de 7% das proteínas da via secretada apresentam essa propriedade. 

Além disso, a proteína tem um meio N-terminal muito carregado negativamente. 56% 
das proteínas da mitocôndria têm um atributo semelhante, enquanto apenas cerca de 12% das 
proteínas do citoplasma e do núcleo apresentam essa propriedade. Existem mais propriedades 
que suportam a localização prevista. 

 
CONCLUSÃO 

 
Diante dos resultados obtidos com este trabalho é possível afirmar que a enzima da 

catalase no feijão apresenta uma sequência genômica e proteica estando localizada 
principalmente na mitocôndria e com os trabalhos publicados na ferramenta BLAST é possível 
levantar a hipótese de que a catalase por esta relacionada ao metabolismo do vegetal com a 
oxidação do peróxido de hidrogênio pode auxiliar na defesa contra o fungo Sclerotinia 
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sclerotiorun. Nesse sentido, estudar os genes que expressão essa enzima é o primeiro 
passo para a compreensão de como elas atuam nas diversas plantas. 
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