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RESUMEN 

Consumido pelos astecas desde 700 d.C., o tomate é nativo das Américas Central e do Sul. Foi 

domesticado no México e, mais tarde, levado para a Europa, onde era utilizado para decoração. Seja 

in natura ou na forma de molhos e extratos, depois dos tubérculos, o tomate é a hortaliça mais 

consumida no Brasil. Entender os mecanismos moleculares que atuam no tomateiro em diferentes 

tecidos e estádios do desenvolvimento pode fornecer as bases para o melhoramento desta planta. O 

objetivo deste artigo é identificar e caracterizar, por meio de análises de bioinformática, RNAs 

longos não-codificantes em diferentes tecidos de tomate. A partir de um transcriptoma com 70.432 

transcritos, foram identificados 5.668 lncRNAs. Análises de expressão mostraram que diversos 

lncRNAs têm alta especificidade de tecido e estádio de desenvolvimento. Dez diferentes lncRNAs 

foram identificados como alvos de 13 miRNAs. Análises de Gene Ontology dos alvos do lncRNA 

MSTRG.24890.1, que possui alta expressão em fruto, indicaram o núcleo como componente celular 

principal e, como função molecular, a ligação a ácido nucléico. Isso sugere que MSTRG.24890.1 

pode interagir com DNA ou RNA. Esperamos que a caracterização de lncRNAs diferencialmente 

expressos em tomate possa contribuir para uma maior compreensão a respeito das funções destas 

importantes moléculas reguladoras da expressão gênica.  

 

Palabras clave: Solanum lycopersicum, lncRNAs, transcriptoma, bioinformática. 
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ABSTRACT 

Consumed by the Aztecs since 700 AD, the tomato is native to Central and South America. It was 

domesticated in Mexico and later taken to Europe, where it was used for decoration. Whether in 

natura or in the form of sauces and extracts, after tubers, tomato is the most consumed vegetable in 

Brazil. To understand the molecular mechanisms that act on tomato in different tissues and stages 

of development can provide the basis for the improvement of this plant. The objective of this article 

is to identify and characterize, through bioinformatics analysis, long non-coding RNAs in different 

tomato tissues. From a transcriptome with 70,432 transcripts, 5,668 lncRNAs were identified. 

Expression analyzes showed that several lncRNAs have high tissue and developmental stage 

specificity. Ten different lncRNAs were identified as targets of 13 miRNAs. Gene Ontology 

analysis of the targets of the lncRNA MSTRG.24890.1, which has high expression in fruit, indicated 

the nucleus as the main cellular component and, as a molecular function, the binding to nucleic acid. 

This suggests that MSTRG.24890.1 can interact with DNA or RNA. We hope that the 

characterization of lncRNAs differentially expressed in tomato may contribute to a better 

understanding of the functions of these important regulatory molecules of gene expression. 

 

Keywords: Solanum lycopersicum, lncRNAs, transcriptome, bioinformatics. 

 

 

1 INTRODUÇÃO 

O tomateiro é originário das Américas Central e do Sul, especificamente das regiões andinas 

do Peru, Bolívia e Equador. Foi domesticado na região sul do México, onde viviam os astecas 

(FERREIRA, 2004), que o consumiam desde 700 d.C. Nos Andes ainda é possível encontrar formas 

primitivas, como Licopersicon pimpinellifolium L. (tomate cereja), considerado o ancestral mais 

próximo da espécie cultivada atualmente (COELHO et al. 2018). 

 O tomate atualmente cultivado (Solanum lycopersicum) é consumido tanto na forma in 

natura quanto empregado para a confecção de molhos e extratos. É rico em licopeno, uma 

substância antioxidante. O maior produtor é a China, com mais de 58 milhões de toneladas/ano (em 

2016 o Brasil ocupava o 9º lugar, atrás da Índia, Estados Unidos, Turquia, Egito, Itália, Irã e 

Espanha) (CONAB, 2019).  

 A tomaticultura é de extrema importância para os municípios brasileiros produtores e para 

os consumidores, mas é uma atividade que expõe agricultores a riscos e incertezas, pois o tomate 

sofre muitas flutuações de preço (CARVALHO et al. 2014). De forma similar às demais hortaliças, 

o tomate perece rapidamente, e há perdas consideráveis desde a colheita até chegar à mesa do 

consumidor (COSTA; FILHO, 1996). Além disso, estresse abiótico (como seca e salinidade) e 

biótico (como ataque de pragas) causam redução da produção das lavouras, que são exigentes em 

termos de fertilizantes e defensivos (PEREIRA-CARVALHO et al. 2014). Entender os mecanismos 

moleculares que atuam no tomateiro em diferentes tecidos e estádios do desenvolvimento pode 

fornecer novas bases moleculares para o melhoramento desta planta, buscando a obtenção de 

cultivares mais produtivos e resistentes.  
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 Uma classe de moléculas reguladoras da expressão gênica que tem se destacado é a dos 

RNAs não-codificantes (ncRNAs, do inglês non-coding RNAs). Em eucariotos, cerca de 90% do 

genoma é transcrito em ncRNAs. Dentro do grupo dos ncRNAs, os RNAs longos não-codificantes 

(lncRNAs) têm sido descritos como reguladores de importantes processos biológicos, em plantas e 

animais. Os lncRNAs têm as seguintes características principais: >200 nt de comprimento e 

ausência de potencial codificador (WANG; CHEKANOVA, 2017).  

 Em tomate, lncRNAs já foram identificados e caracterizados em diferentes trabalhos: em 

plantas infectadas por Phytophthora infestans, foi demonstrado que Sl-lncRNA15492 é clivado por 

Sl-miR482a (JIANG et al. 2020); lncRNAs associados ao amadurecimento do fruto foram 

identificados utilizando 134 transcriptomas (WANG et al. 2018a); em raiz de tomate submetido a 

estresse salino (LI et al. 2021); os lncRNAs ncRNA42705 e lncRNA08711, quando silenciados 

resultam no aumento de miR159 e decréscimo de MYB, e estão associados a resistência a P. 

infestans (CUI et al. 2020); em tomate infectado com vírus da folha amarela de tomate (WANG et 

al. 2018b), e lncRNAs atuando como mimic para miRNA em tomate infectado com vírus da folha 

amarela de tomate (WANG et al. 2015). Não foram identificados trabalhos caracterizando lncRNAs 

diferencialmente expressos entre diferentes tecidos e estádios do desenvolvimento do tomate.  

 A identificação de lncRNAs associados a diferentes tecidos e estádios do desenvolvimento 

em tomate pode auxiliar em uma maior compreensão dos processos regulados por essas importantes 

moléculas, contribuindo para a pesquisa e obtenção de novos cultivares. O presente trabalho tem 

como objetivo identificar e caracterizar, por meio de abordagem computacional, lncRNAs 

diferencialmente expressos em tomate, utilizando um transcriptoma obtido de diferentes tecidos.  

 

2 MATERIAIS E MÉTODOS 

2.1 OBTENÇÃO DAS BIBLIOTECAS DE RNA-SEQ 

 As análises foram conduzidas por meio do ambiente UseGalaxy [https://usegalaxy.org/]. 

Bibliotecas de RNA-seq públicas de tomate (Solanum lycopersicum cv Heinz) foram baixadas do 

Sequence Read Archive (SRA) (Quadro 1) (Illumina HiSeq 2000; single end; forward). As 

bibliotecas foram submetidas ao programa FASTQC (ANDREWS, 2010) para remoção dos reads 

de baixa qualidade (<20).  As bibliotecas foram submetidas ao programa Trimmomatic (BOLGER; 

LOHSE; USADEL, 2014) para remoção dos adaptadores resultantes do processo de 

sequenciamento.  
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Quadro 1: Bibliotecas de RNA-seq de tomate. 

Órgão Código 

Botão de flor 
SRR404315 

SRR404316 

Flor 
SRR404313 

SRR404314 

Raiz 
SRR404311 

SRR404312 

Folha 
SRR404309 

SRR404310 

Fruto 10 dias após o estágio breaker 
SRR404328 

SRR404329 

Fruto breaker 
SRR404326 

SRR404327 

Fruto mature green 
SRR404324 

SRR404325 

Fruto de 3 cm 
SRR404321 

SRR404322 

Fruto de 2 cm 
SRR404319 

SRR404320 

Fruto de 1 cm 
SRR404317 

SRR404318 
Fonte: Elaborado pelos autores deste artigo. 

 

2.2 MONTAGEM DO TRANSCRIPTOMA 

 Os clean reads obtidos após aplicação dos filtros de qualidade foram empregados para a 

montagem de um transcriptoma. Os reads foram alinhados contra o genoma de tomate 

(Slycopersicum_691_ITAG4.0) baixado do Phytozome (GOODSTEIN et al. 2012). Os transcritos 

foram montados por meio do programa StringTie (PERTEA et al. 2015). A qualidade da montagem 

foi analisada por meio de GffCompare (PERTEA, 2020).  

 

2.3 CÁLCULO DA EXPRESSÃO DIFERENCIAL DE TRANSCRITOS 

 A expressão dos transcritos foi obtida por meio do programa Kallisto (BRAY et al. 2016). 

Para a expressão diferencial, foram consideradas as seguintes comparações: botão de flor/flor; 

folha/raiz; fruto de 2 cm/ fruto de 1 cm; fruto de 3 cm/ fruto de 1 cm; fruto mature green/ fruto de 

1 cm; fruto breaker/ fruto de 1 cm; fruto de 10 dias/ fruto de 1 cm. Foram considerados 

diferencialmente expressos, em cada comparação, os transcritos que apresentaram log2 fold change 

(FC) >2 (induzidos) ou < -2 (reprimidos). O heatmap de expressão foi obtido por meio do programa 

Morpheus [https://software.broadinstitute.org/morpheus/]. 

 

2.4 IDENTIFICAÇÃO DE LNCRNAS NOVOS E DOS CONHECIDOS 

 Para a identificação dos lncRNAs de tomate, primeiramente foram descartados os transcritos 

com tamanho menor do que 200 nucleotídeos (nt). Em seguida, os transcritos foram submetidos ao 

https://software.broadinstitute.org/morpheus/
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programa Transdecoder v.5.0.2 [http://transdecoder.github.io], e aqueles que apresentaram open 

reading frames (ORFs) maiores do que 300 nt (100 aminoácidos, aa) foram descartados. Os 

transcritos foram, então, alinhados contra o banco Rfam (GRIFFITHS-JONES et al. 2003), e aqueles 

que tiveram hit com alguma sequência foram descartados. Os transcritos foram, então, alinhados a 

sequências codificantes (do inglês coding sequence, CDS) de tomate, e aquelas que apresentaram 

alinhamento plus com 100% de identidade foram descartadas. Em seguida, os transcritos foram 

submetidos a diferentes ferramentas para cálculo do potencial codificante: CPC (KONG et al. 2007); 

CPC2 (KANG et al. 2017); RNASamba (CAMARGO et al. 2020); CNIT (GUO et al. 2019) e 

DeepPlnc (RITU et al. 2021). As sequências identificadas como lncRNAs pelos cinco programas 

foram considerados lncRNAs. O diagrama de Venn das sequências consenso foi obtido por meio da 

ferramenta on-line Venn [http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/].   

 Foram baixados 4.716 lncRNAs  do banco CANTATA (SZCZES´NIAK; ROSIKIEWICZ; 

MAKALOWSKA, 2016) e 4.242 lncRNAs do banco GreeNC (GALLART et al. 2015). Os 

lncRNAs identificados no transcriptoma foram alinhados contra os lncRNAs dos dois bancos de 

dados, e aqueles que apresentaram 100% de cobertura foram considerados conhecidos. Os lncRNAs 

foram alinhados contra CDS de tomate (script próprio) e classificados de acordo com o alinhamento: 

senso (plus) (menos de 100% de identidade em plus), antisenso (minus) (alinhamento em minus) e 

lincRNAs (não alinharam).  

 

2.5 CÁLCULO DO CONTEÚDO CG, PREDIÇÃO DA ESTRUTURA SECUNDÁRIA E 

LOCALIZAÇÃO SUBCELULAR 

 O conteúdo CG dos lncRNAs e dos mRNAs foi obtido por meio da ferramenta on-line GC 

Content Calculator [https://jamiemcgowan.ie/bioinf/gc.html]. A estrutura secundária de lncRNAs 

selecionados (MSTRG.1361.1 e MSTRG.40151.1, os dois únicos preditos para o núcleo; 

MSTRG.10925.1, MSTRG.29733.2 e MSTRG.29733.1, com alta expressão apenas em botão floral; 

MSTRG.26001.1, com alta expressão apenas em raiz e MSTRG.22083.5 e MSTRG.22083.2, com 

alta expressão em fruto “breaker”) foram obtidos por meio das ferramentas RNAfold web server 

(GRUBER et al. 2008), e a localização subcelular por meio de DeepLncLoc (ZENG et al. 2022). 

 

2.6 INTERAÇÃO LNCRNA-MIRNA, INTERAÇÃO LNCRNA-MRNA E ANÁLISE DE GENE 

ONTOLOGY (GO) DOS MRNAS ALVO 

 A predição dos lncRNAs que são clivados por miRNAs foi obtida por meio da ferramenta 

psRNATarget (DAI; ZHAO, 2011). A predição dos RNAs mensageiros (mRNAs) que podem ser 

alvos de lncRNAs foi feita por meio da ferramenta IntaRNA (MANN; WRIGHT; BACKOFEN, 

http://transdecoder.github.io/
http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/
https://jamiemcgowan.ie/bioinf/gc.html
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2017). Foram considerados como alvos dos lncRNAs os transcritos que alinharam com menor valor 

de energia de hibridização. A análise de GO foi realizada por meio da ferramenta on-line agriGO 

v2.0 (TIAN et al. 2017). Os 347 alvos com os menores valores de energia de hibridização foram 

selecionados e submetidos ao programa agriGO v2.0.  

 

3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 O pipeline utilizado para a identificação de lncRNAs em tomate está representado na Figura 

1-A. A montagem do transcriptoma permitiu obter 70.432 transcritos, e foram identificados 5.668 

lncRNAs. Destes, 1.286 foram considerados lncRNAs conhecidos, e 4.832 novos lncRNAs. Foram 

considerados lncRNAs as sequências identificadas pelos cinco programas (Figura 1-B), totalizando 

5.668 lncRNAs. Considerando comparação com os bancos de dados CANTATA e GreeNC, a 

maioria dos lncRNAs identificados é nova (77%) (Figura 1-C). Após alinhamento contra CDS de 

tomate, percebemos que a maioria dos novos lncRNAs, assim como dos conhecidos, é antisenso 

(orientação minus) (Figura 1-D). O número de novos lncRNAs intergênicos (1037) é bem superior 

ao de conhecidos intergênicos (367). 

 

Figura 1: Identificação de lncRNAs em tomate. 1-A – Pipeline utilizado para a identificação dos lncRNAs. 1-B – 

Diagrama de Venn mostrando os lncRNAs identificados pelos 5 programas utilizados para cálculo de potencial 

codificante. 1-C – Podemos observar que 23% dos lncRNAs são conhecidos e 77% são novos. 1-D – Classificação dos 

lncRNAs segundo alinhamento contra CDS de tomate. 

 
Fonte: Elaborado pelos autores deste artigo. 
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 Na Figura 2, podemos observar a distribuição de tamanho dos lnRNAs em comparação com 

sequências codificantes de tomate. Percebemos que a grande maioria dos lncRNAs possui tamanho 

inferior a 800 nt. Grande parte das CDS possuem entre 800-3800 nt. Uma quantidade considerável 

de lncRNAs possui tamanho superior a 5.000 nt.  

 

Figura 2: Tamanho dos lncRNAs e dos mRNAs de tomate. 

 
Fonte: Elaborada pelos autores deste artigo. 

 

 Na Figura 3 observamos que os lncRNAs possuem conteúdo GC menor do que as 

sequências codificantes. Uma menor proporção de conteúdo GC é perfeitamente condizente com a 

literatura, e ajuda a explicar sua localização nuclear e baixa expressão. Comparados com transcritos 

codificantes, lncRNAs possuem menor conteúdo GC (NIAZI; VALADKHAN, 2012). 

 

Figura 3: Conteúdo GC dos lncRNAs identificados em tomate. 

 
Fonte: Elaborado pelos autores deste artigo. 

   

 A predição de alvos por meio da ferramenta psRNATarget permitiu identificar 10 diferentes 

lncRNAs como alvos de 13 miRNAs. Esses miRNAs pertencentes a 6 diferentes famílias (e-value 

máximo de 1,0) (Quadro 2). Dos lncRNAs identificados como alvos de miRNAs, quatro são 

conhecidos e seis são novos.  
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Quadro 2: LncRNAs identificados como alvos de miRNAs. 
LncRNAs Classificação MiRNAs E-value 

MSTRG.14093.1 conhecido sly-miR156a 0,0 

MSTRG.14093.1 conhecido sly-miR156b 0,0 

MSTRG.14093.1 conhecido sly-miR156c 0,0 

MSTRG.22083.2 conhecido sly-miR9470-5p 1,0 

MSTRG.22083.4 conhecido sly-miR9470-5p 1,0 

MSTRG.22083.5 conhecido sly-miR9470-5p 1,0 

MSTRG.29733.2 novo sly-miR156e-3p 0,0 

MSTRG.29733.1 novo sly-miR156e-3p 0,0 

MSTRG.6806.1 novo sly-miR167b-5p 0,0 

MSTRG.24581.1 novo sly-miR172a 0,0 

MSTRG.24581.1 novo sly-miR172b 0,0 

MSTRG.37256.1 novo sly-miR6027-3p 0,0 

MSTRG.37256.1 novo sly-miR6027-5p 0,0 

MSTRG.30956.1 novo sly-miR9474-3p 0,0 

MSTRG.6806.1 novo sly-miR167a 0,5 

MSTRG.6806.1 novo sly-miR167b-3p 1,0 

Fonte: Elaborado pelos autores deste artigo. 

  

 Uma das formas de inferir as possíveis funções executadas pelos lncRNAs é por meio das 

funções das moléculas que interagem com eles, como os miRNAs. Na Figura 4 podemos observar 

as funções descritas, na literatura, para os miRNAs preditos pelo psRNATarget.  

 

Figura 4: Funções descritas na literatura para as famílias de miRNAs preditas pelo psRNATarget. 

 

 
Fonte: Elaborada pelos autores deste artigo. 

 

 Pelas funções dos miRNAs que clivam esses lncRNAs, é possível predizer os processos nos 

quais estão envolvidos os lncRNAs. Mir156 está envolvido na regulação de mudança da fase 

vegetativa em vegetais superiores, através da interação com seus alvos, os genes-alvo SBP/SPL (JIA 

et al. 20117).  Mir167, através da regulação de seus genes-alvo (ARF6 e ARF8), induz a defesa 

dependente de ácido salicílico contra Pseudomonas syringae em Arabidopsis (CARUANA; DHAR; 

RAINA, 2020). Mir172 é uma família de microRNAs conservada em espermatófitos, e está 

envolvido na transição floral em Arabidopsis (ZHANG; CHEN, 2021). Mir6027 foi identificado 
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somente em algumas Solanaceae, e regula genes de resistência (SEO et al. 20018). Mir9474 está 

envolvido na via de transdução de sinais hormonais, e tem como alvos uma proteína TIFY e uma 

fosfatase 2c (PP2C) (DONG et al. 2020). Mir9470, em tomate, tem como alvo ERF021, e está 

envolvido com a via de regulação do etileno (MA et al. 2020).   

 Para as análises posteriores, foram selecionados os lncRNAs que apresentaram maior 

diferença de expressão entre dois tratamentos e os lncRNAs identificados como alvos de miRNAs 

(Quadro 3). A predição da localização subcelular apontou, principalmente, o citoplasma, com 

apenas dois lncRNAs (MSTRG.1361.1 e MSTRG.40151.1) com localização predita para o núcleo. 

 

Quadro 3: LncRNAs com maior diferença de expressão entre dois tratamentos e lncRNAs identificados como alvos de 

miRNAs.  

LncRNAs preditos como alvos de miRNAs 

lncRNA Tamanho (nt) Anotação NCBI Cromossomo Localização 

MSTRG.14093.1 963 ncRNA SL4.0ch03 Citoplasma 

MSTRG.22083.2 1618 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.22083.4 1325 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.22083.5 1046 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.29733.2 409 sem anotação SL4.0ch08 Citoplasma 

MSTRG.29733.1 527 sem anotação SL4.0ch08 Citoplasma 

MSTRG.6806.1 320 sem anotação SL4.0ch02 Citoplasma 

MSTRG.24581.1 457 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.37256.1 621 sem anotação SL4.0ch10 Citoplasma 

MSTRG.30956.1 403 sem anotação SL4.0ch08 Citoplasma 

LncRNAs com a maior diferença de expressão 

MSTRG.1361.1 619 mRNA SL4.0ch01 Núcleo 

MSTRG.4385.1 440 ncRNA SL4.0ch01 Citoplasma 

MSTRG.4797.1 519 sem anotação SL4.0ch01 Citoplasma 

MSTRG.5072.1 446 sem  anotação SL4.0ch01 Citoplasma 

MSTRG.9566.1 921 mRNA SL4.0ch02 Citoplasma 

MSTRG.10925.1 478 ncRNA SL4.0ch03 Citoplasma 

MSTRG.10929.1 477 ncRNA SL4.0ch03 Citoplasma 

MSTRG.21612.1 368 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.21614.1 399 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.23031.1 548 ncRNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.24890.1 385 long non-coding RNA SL4.0ch06 Citoplasma 

MSTRG.26001.1 429 ncRNA SL4.0ch07 Citoplasma 

MSTRG.27398.1 548 ncRNA SL4.0ch07 Citoplasma 

MSTRG.27878.1 508 sem anotação SL4.0ch07 Citoplasma 

MSTRG.35640.1 471 sem anotação SL4.0ch10 Citoplasma 

MSTRG.35643.1 479 sem anotação SL4.0ch10 Citoplasma 

MSTRG.40151.1 335 ncRNA SL4.0ch11 Núcleo 

MSTRG.41262.1 394 sem anotação SL4.0ch12 Citoplasma 

Fonte: Elaborado pelos autores deste artigo. 

 

 Os lncRNAs que apresentaram maior diferença de expressão entre as comparações e os alvos 

de miRNAs foram selecionados e utilizados para a confecção de um heatmap de expressão, com os 

valores convertidos para log2(TPM) (Figura 5): 
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Figura 5: Os 28 lncRNAs selecionados para análises de expressão. Foram selecionados os lncRNAs identificados como 

alvos de miRNAs e os lncRNAs com maior diferença de expressão entre dois tratamentos. 

 
Fonte: Elaborado pelos autores. 

 

 De forma geral, percebemos que os lncRNAs possuem maior expressão apenas em uma ou 

poucas comparações, o que condiz com os dados da literatura, que apontam para uma alta 

especificidade de lncRNAs, quando se considera diferentes tecidos, tratamentos e estádios do 

desenvolvimento vegetal (WANG; CHEKANOVA, 2017). MSTRG10925.1, por exemplo, possui 

expressão apenas no botão floral, e MSTRG24581.1 tem alta expressão apenas em botão de flor e 

em folha.  

 Alguns lncRNAs foram selecionados para modelagem (Figura 6).  
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Figura 6: Estrutura secundária dos lncRNAs selecionados. 

 

 
Fonte: Elaborado pelos autores deste artigo. 

 

 A predição da estrutura secundária dos lncRNAs revelou que os mesmos são 

consideravelmente diferentes entre si. Dependendo da função exercida pelos lncRNAs, a estrutura 

secundária pode desempenhar um papel significativo. A despeito da baixa conservação em nível de 

nucleotídeos, muitos ncRNAs possuem alta conservação da estrutura secundária 

(SANBONMATSU, 2016).  

 Foi selecionado o lncRNA MSTRG.24890.1 para a análise de GO (Figura 7).  
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Figura 7: Componente celular dos mRNAs preditos como alvos do lncRNA MSTRG.24890.1. 

 

 
Fonte: Imagens produzidas pelos autores com uso do agriGO v2.0. 

  

 MSTRG.24890.1 possui alta expressão em frutos (sendo mais alta em fruto de 1 cm), e seus 

alvos foram preditos por meio do programa IntaRNA. A análise de GO dos mRNAs preditos como 

alvos do lncRNA MSTRG.24890.1 revelou enriquecimento para o núcleo como componente celular 

(Figura 7) e ligação a ácido nucléico como função molecular (dados não mostrados). Assim, a 

função do lncRNA pode ser indiretamente inferida a partir das funções de suas proteínas alvos 

preditas por GO (ZHANG; ZOU; DENG, 2017). As anotações dos alvos enriquecidos estão 

representadas na Figura 8.  
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Figura 8: Análise de enriquecimento de GO dos mRNAs preditos como alvos dos lncRNAs. 

 
Fonte: Gráficos produzidos pelos autores a partir dos dados gerados pelo agriGO. 

  

 Os processos biológicos com enriquecimento pela análise de GO foram diversos, e para a 

construção do gráfico selecionamos apenas os 20 primeiros processos listados, com destaque para: 

regulação da expressão gênica; processos metabólicos de RNA; regulação de processos metabólicos 

de nitrogênio e regulação de processos metabólicos celulares. Os processos biológicos nos quais 

estão envolvidos os alvos do lncRNA MSTRG.24890.1 (e o próprio lncRNA) apontam para um 

envolvimento deste lncRNA com ácidos nucléicos, o que também se reflete no componente celular 

principal apontado pelo GO (núcleo) e com as funções moleculares (ligação a proteína e ligação a 

ácido nucléico). Isso sugere que este lncRNA pode exercer sua função interagindo com DNA ou 

RNA.  
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4 CONCLUSÕES 

 A identificação de lncRNAs envolvidos em diferentes processos de desenvolvimento em 

tomate constitui um importante passo para uma maior compreensão do papel desempenhado por 

essas importantes moléculas não-codificantes, que têm sido descritas como elementos-chave da 

regulação dos mais diferentes processos. No caso específico do tomate, identificar lncRNAs 

envolvidos em processos comercialmente importantes, como o amadurecimento do fruto, pode 

auxiliar pesquisadores no melhoramento deste cultivar.  

 Neste trabalho, por meio de análises de bioinformática, identificamos lncRNAs 

diferencialmente expressos entre diferentes tecidos e estádios de desenvolvimento de fruto de 

tomate. Foram identificados diversos miRNAs que podem clivar os lncRNAs. A análise de 

expressão de lncRNAs selecionados sugere uma especificidade de tecido e estádio de 

desenvolvimento, com alguns lncRNAs expressos apenas em determinados tecidos. A obtenção da 

estrutura secundária dos lncRNAs revelou uma alta divergência entre os mesmos, que pode estar 

associada às funções exercidas. A predição dos alvos do lncRNA MSTRG.24890.1 sugere sua 

interação com material genético, DNA ou RNA, sendo o núcleo apontado como o compartimento 

onde estão localizados os alvos de MSTRG.24890.1.  

 Esperamos, com este trabalho, contribuir para uma maior compreensão acerca dos papéis 

desempenhados por lncRNAs em tomate, fornecendo subsídios para futuras pesquisas e obtenção 

de cultivares mais produtivos e resistentes a diferentes tipos de estresse.  
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