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RESUMO

MIRANDA, SARA SANGI; Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro; Fevereiro, 2018. Analise da dinamica de regulacdo de genes associados a
parede celular em diferentes estagios de desenvolvimento de sementes de soja.
Orientadora: Clicia Grativol Gaspar de Matos; Conselheiros: Valdirene Moreira
Gomes e Thiago Motta Venancio.

A soja é a cultura lider do agronegdcio no Brasil. A importancia da soja no mercado
deve-se principalmente ao alto teor de O6leo e proteina de seus gréos. O
desenvolvimento da semente é estritamente controlado pelo crescimento e
expansdao das células. A morfogénese celular é restrita e influenciada pela presenca
da parede celular. A parede celular define a forma da célula e é fortemente
influenciada por fatores bidticos e abidticos em resposta as necessidades
fisiol6gicas da planta. Além disso, componentes estruturais da parede celular séo
responsaveis pelo fornecimento de matéria-prima para algumas producdes
industriais como bebidas, cereais, massas, entre outros. Nesse sentido, o presente
trabalho teve como objetivo caracterizar as variacbes de expressdo dos genes
envolvidos com a biossintese da parede celular vegetal em diversos estagios do
desenvolvimento de soja, com enfoque na regulacédo de parede celular em eixo
embrionario durante a germinacdo. Os dados obtidos demonstram que existem
2.143 genes que controlam a biossintese e montagem da parede celular no genoma
de soja. Esses genes compreendem diversas familias génicas que possuem um
padrdo de expressdo caracteristico durante os estagios de desenvolvimento da

semente e de formacdo do embrido durante a germinacdo. Entre as vias de

Xi



formacao da parede celular, as vias de fenilpropanoides, peroxidases, GT familia 8
e vias de interconversdo de agucar-nucleotideos se destacaram como altamente
expressas em todo o processo de desenvolvimento da semente e germinacéo do
embrido. As analises microscépicas mostraram a expansao da parede celular do
eixo embrionario e aumento do contetdo de celulose durante a germinacéo,
corroborando com os dados de expressao obtidos. A identificacdo de genes-chave
regulados durante a germinacdo fornece uma base para uma caracterizacao
funcional e bioquimica dos componentes da parede celular que controlam néo s a
biossintese, mas também a expanséo da parede em sementes de soja. Além disso,
a identificagcdo desses genes fornece uma melhor compreensdo do processo de
germinacao da semente, o que pode contribuir para novas abordagens na producao

de soja.

Palavras-chave: parede celular; transcriptoma; expressao génica; soja
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ABSTRACT

MIRANDA, SARA SANGI; Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro; February, 2018. Analysis of the cell wall associated genes regulation at
different stages of soybean seed development. Advisor: Clicia Grativol Gaspar de
Matos; Counselors: Valdirene Moreira Gomes e Thiago Motta Venancio.

Soybean is the leading agribusiness culture in Brazil. The importance of soybean in
the market is mainly due to its high oil and protein content. The development of the
seed is strictly controlled by the growth and expansion of the cells. Cell
morphogenesis is restricted and influenced by the presence of the cell wall. The cell
wall defines the shape of the cell and is strongly influenced by biotic and abiotic
factors. In addition, structural components of the cell wall are responsible for the
supply of raw material for some industrial products such as beverages, cereals,
pasta, among others. The present work aimed to characterize the expression
variations of genes involved in plant cell wall biosynthesis at various stages of
soybean seed development, focusing on the cell wall regulation in the embryonic
axis during germination. The results demonstrate that soybean genome has 2,143
genes involved with the biosynthesis and assembly of the cell wall. These genes
comprise several gene families with a recognizable expression pattern during the
stages of seed development and germination. Among the pathways of cell wall
formation, the pathways of phenylpropanoids, peroxidases, GT family 8 and sugar
nucleotide interconversion were found as highly expressed throughout the seed
development and embryo germination. Microscopic analysis showed the embryonic

axis cell wall expansion and cellulose content increase during germination and
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corroborated the expression data. The identification of key genes regulated during
germination provides a basis for a functional and biochemical characterization of
cell wall biosynthesis and expansion components in soybean seeds. In addition, the
identification of these genes provides a better understanding of the seed
germination process, which may contribute to new approaches in soybean

production.

Key words: cell wall; transcriptome; gene expression; soybean
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1. INTRODUCAO

A populagédo mundial cresce a cada ano. Em 2010, alcangamos a marca
de 7 bilhdes de pessoas no mundo e, em 2017, ja atingimos 7,5 bilhdes. Segundo
a ONU (2017), em 2050 a populacdo mundial chegara a 9,8 bilhdes de pessoas.
Segundo a FAO, nos préximos 30 anos a producdo agricola precisara aumentar
pelo menos 50% para atender a demanda populacional (FAO, 2009). Entretanto, o
ritmo atual de producao agricola é insuficiente para atender tal demanda, além da
variacao climética que afeta diretamente a producao das culturas (Ray et al., 2015).
No Brasil, estima-se que para o ano de 2018 a safra de graos seja 8,9% menor em
relacdo ao ano de 2017, o que corresponde a cerca de 20 milhdes de toneladas de
graos perdidos (IBGE, 2017). Nesse sentido, o atual desafio da agricultura é
aumentar o rendimento das culturas utilizando técnicas e estratégias que permitam
a ampliacdo da qualidade e producdo, onde as mesmas nao agridam o meio
ambiente e garantam a seguranca alimentar.

A biotecnologia tem tido um papel muito importante na agricultura mundial.
Com o avanco desta area, por intermédio das técnicas de biologia molecular e de
bioinformética, tem sido possivel identificar e selecionar genes responsaveis pela
expressdo de caracteristicas agrondmicas de interesse, aumentando a producéo
e/ou desenvolvendo variedades mais resistentes. Um exemplo desse tipo de estudo
€ o0 desenvolvimento da variedade de soja resistente a ferrugem asiatica. Nesta
variedade, o gene Rpp5, que confere resisténcia a doenca, foi identificado e

selecionado para desenvolvimento de cultivares resistentes (Garcia et al., 2008).



Além disso, varias tecnologias como, por exemplo, RT-PCR (reverse transcription
polimerase chain reaction), microarranjos de DNA e analise serial da expressao
génica (SAGE) foram desenvolvidas a fim de caracterizar parte ou todo o
transcriptoma de organismos potencialmente (teis na medicina e agricultura.
(Lowe et al., 2017).

Uma das tecnologias mais recentes na analise de transcriptomas é o RNA-
seq, uma ferramenta altamente sensivel para medir a expressao do transcriptoma
em diferentes tecidos e estagios de desenvolvimento. Essa técnica € capaz de
detectar genes expressos em baixos niveis e, também, os genes altamente
expressos, como fatores de transcricao (Wang et al., 2010). Por meio da tecnologia
do RNA-seq, pode-se melhorar significativamente a anotacdo dos genes e fornecer
recursos valiosos para estudos funcionais dos mesmos (Wang et al., 2014).0 RNA-
seq tem sido utilizado em vérios estudos de andlise da expressao génica de plantas
de interesse econdmico como o milho (Kakumanu et al., 2012), cana-de-acucar
(Manners e Casu, 2011), trigo (Duan et al., 2012) e soja (Severin et al., 2010).

A soja é uma das principais fontes mundiais de 6leo e proteina. O Brasil
ocupa uma posicdo de destaque frente ao mercado mundial do gréo, sendo o
segundo maior produtor. Na safra de 2016/2017 foram produzidos no Brasil cerca
de 114.075,3 milhdes de toneladas do grdo em uma area de cerca de 33.914,9
milhdes de hectares (CONAB, 2017). Alguns estudos utilizando a tecnologia RNA-
seq ja foram realizados em soja, desde a andlise da planta sob condi¢cdes de
estresse hidrico (Rodrigues et al., 2015), condi¢cdes de seca (Marcolino-Gomes et
al., 2015), respostas a patdégenos (Zhang e Song, 2017), até genes responsaveis
pela formacédo da semente (Jones e Vodkin, 2013; Kour et al., 2014; Du et al., 2017)
e germinacao (Bellieny-Rabelo et al., 2016).

As sementes sdo estruturas biolégicas complexas que possuem a
capacidade de tolerar a dessecacao, manter a viabilidade metabdlica, garantir o
sucesso da germinacdo e, consequentemente, o estabelecimento das plantulas
(Bewley et al., 2013). Apos a fertilizacdo e embriogénese, as sementes acumulam
reservas durante o seu desenvolvimento. Durante as etapas de formacdo da
semente, o0 armazenamento de polissacarideos constituintes da parede celular e
proteinas de reserva € intensificado. Esses polissacarideos e proteinas de reserva
possuem um importante papel durante o processo de germinacdo da semente,

onde, sdo degradados e seus produtos utilizados como fonte de carbono e energia



para o crescimento inicial das plantulas. Ao longo da germinagéo a semente se
expande, as enzimas se tornam hidratadas e ativas, reiniciando o metabolismo para
produzir a energia que sera usada para completar a germinagao e proporcionar o
crescimento da plantula (Bewley et al., 2013). Além de servir como reserva, 0S
polissacarideos da parede celular apresentam outras fungdes como o controle da
embebicdo e controle da expansdo celular dos cotilédones (Buckeridge et al.,
2000).

A parede celular vegetal possui uma grande diversidade de funcdes
durante a vida da planta: proporciona robustez mecénica a célula, protege a célula
contra organismos potencialmente patogénicos, controla a expanséo celular e
desempenha um papel central na qualidade dos alimentos de origem vegetal para
o consumo humano e animal (Evert e Eichhorn, 2014). Mudancas morfologicas e
fisioldégicas que ocorrem durante o crescimento e expansao da planta resultam em
grande parte da divisdo celular que € controlada juntamente com a modificacao
estrutural e reorganizacdo dos componentes da parede celular (Nicol e Hoéfte,
1998). Contudo, os fatores que regulam essas modificacdes da parede celular
ainda sdo pouco conhecidos em sementes de soja.

Apesar da essencial importancia da parede celular ao longo do ciclo de vida
da planta, a regulacdo génica envolvida na sintese da parede celular durante as
etapas de desenvolvimento da semente e germinacdo da mesma permanece, em
grande parte, inexplorada. Os recentes avancos nos campos da bioquimica,
biologia molecular e bioinformética podem contribuir significativamente para a
identificacdo, analise e aprofundamento do conhecimento acerca do grande grupo

de genes relacionados a parede celular em soja.



2. REVISAO BIBLIOGRAFICAS

2.1. Aspectos gerais do cultivo de soja

A soja comumente cultivada pertence ao reino Plantae, filo Magnoliophyta,
classe Rosidea, ordem Fabales, familia Fabaceae, subfamilia Faboideae, género
Glycine e espécie Glycine max (The Angiosperm Phylogeny Group lll, 2009). A
espécie possui 2n=40 cromossomos (Schmutz et al., 2010). Essa cultura foi
primeiramente descrita ha cerca de 5.000 mil anos na costa leste da Asia,
essencialmente na China, onde era utilizada como forragem. Posteriormente, a
cultura foi utilizada como alimento para os animais, onde obteve grande sucesso.
A partir da China, através das rotas mercantis, a soja se dispersou geograficamente
e, hoje, é cultivada em grande parte do planeta (Miyasaka e Medina, 1981).

No ocidente, a soja foi provavelmente introduzida em 1765 por colonos nos
Estados Unidos (NCSOY, 2016). Em 1879, ainda nos Estados Unidos, foram
divulgados os primeiros estudos cientificos realizados sobre a espécie (Federizzi,
2017). Por volta de 1904, um quimico norte-americano, George Washington Carver,
realizando suas pesquisas, constatou que a soja € uma importante fonte de
proteina e Oleo para a alimentacdo humana. Na década de 40, durante a Segunda
Guerra Mundial, a procura por 6leos, plasticos e outros produtos aumentaram
consideravelmente, o que acarretou em uma maior producdo da cultura (NCSOY,
2016).



No Brasil, as primeiras sementes de soja chegaram no Nordeste do pais
vindas dos Estados Unidos através do professor da Escola de Agronomia da Bahia,
Gustavo Dutra, por volta de 1882. Porém, a cultura ndo obteve muito sucesso por
conta do fotoperiodo e clima da regido serem muito discrepantes daqueles
encontrados nos Estados Unidos. Por volta de 1900, as sementes foram cultivadas
em escolas de S&o Paulo e Rio Grande do Sul onde encontraram efetivas
condicbes para o seu desenvolvimento e se estabeleceram (Bois, 2008).
Entretanto, a grande expansao da cultura da soja no pais iniciou-se nas décadas
de 80 e 90 apoiada pelos programas de melhoramento genético da soja, onde
foram desenvolvidos cultivares adaptados a regido dos Cerrados, que hoje é a
maior regido produtora dos gréos no Brasil. Atualmente, a soja € a cultura com a
maior area plantada no Brasil (Embrapa, 2017).

A primeira caracteristica que possibilitou a expansdo da soja para as
regibes do centro-oeste do pais foi o periodo juvenil longo, onde a planta néo
floresce durante o periodo juvenil, mesmo que as condi¢des climéticas existam,
permitindo o crescimento e desenvolvimento do cultivar (Kiihl e Garcia, 1989). Nos
dias de hoje, séo produzidas 317.253 milhdes de toneladas do grdo de soja em
todos os continentes e em uma area de 118.135 milhfes de hectares, sendo entao,
um dos 10 alimentos mais produzidos no planeta (FAOSTAT, 2017).

De acordo com a Food and Agriculture Organization of the United Nations
(FAO, 2016), os maiores produtores de soja sdo os Estados Unidos, produzindo na
safra de 2013/2014 cerca de 108.014 milhdes de toneladas do grao, seguido do
Brasil, com producdo de 95,07 milhdes de toneladas e, em terceiro lugar, a
Argentina, produzindo 59,50 milhdes de toneladas. Juntos, Estados Unidos, Brasil

e Argentina produzem 82% da produc¢éo de soja mundial (Figura 1).
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Figura 1. Principais paises produtores de soja entre os anos de 2013-2014. A figura
apresenta a quantidade de toneladas do grao produzidas e seus respectivos paises
produtores entre a safra de 2013-2014 (FAO, 2017).

No Brasil, a soja € a cultura lider do agronegdcio e é produzida por todas
as regides do pais. O estado do Mato Grosso é o maior produtor, correspondendo
a cerca de 30% do total produzido no pais. Em seguida, os estados do Parana e
Rio Grande do Sul com 19% e 13% do total, respectivamente (Figura 2). O Brasil
vem sendo considerado a grande promessa no fortalecimento da produ¢ao mundial
do grdo (CONAB, 2017). Segundo a Companhia Nacional de Abastecimento
(CONAB), a producédo de soja no Brasil deve chegar a 109.183,4 milhdes de
toneladas na safra de 2017/2018 (CONAB, 2017). E ainda, segundo uma previsao
realizada pela FAO, a producao brasileira aumentara 52,8% nos proximos 10 anos.
A estimativa € que o Brasil seja 0 maior produtor do grdo em 2024 (OECD-FAO,
2015). Essa previsdo de aumento expressivo da produtividade da soja no Brasil
esta intimamente associada aos avancos tecnolégicos, ao manejo, a eficiéncia dos

produtores e a pesquisa.
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Figura 2. Regifes de cultivo de soja no Brasil. O mapa mostra as areas de
cultivo de soja no Brasil na safra de 2015-2016. O Estado do Mato Grosso €
0 maior produtor sendo responsavel por 26% da producdo de soja do pais.
Adaptado de CONAB (2016).

2.2. Aspectos fisiolégicos da embriogénese e formacao da semente de

soja

Em angiospermas, a formacdo da semente depende do processo de
reproducdo sexual. Em plantas, o processo de reproducao sexual é denominado
de dupla fertilizacdo, que ocorre a partir da fusdo dos dois nucleos reprodutivos
haploides do grao de p6len com o 6vulo (Evert e Eichhorn, 2014). O processo inicia-
se no momento da polinizacdo, quando o grao de polen se aloja no estigma da flor.
O grao de polen germina no estigma emitindo um tubo polinico que cresce até o
ovario. O tubo polinico infiltra-se no évulo e libera seus dois nucleos reprodutivos.
Um dos nucleos reprodutivos do grao de pélen se funde com a oosfera, um dos
nacleos do ovulo, gerando um zigoto diploide (2n) que futuramente formara o

embrido da semente. O outro nucleo reprodutivo se funde com os dois nucleos



polares do évulo, formando uma célula triploide (3n) a partir da qual formara o futuro
endosperma da semente. O embrido da semente formara a nova planta enquanto
gue o endosperma fornecera nutrientes para o desenvolvimento do embrido e para
a futura plantula (Bewley et al., 2013).

Depois da fertilizacdo, inicia-se o processo de formagéo do embrido, a
embriogénese. Esse processo envolve inUmeros eventos fisiologicos, desde a
divisdo, expansdo e diferenciacdo celular, deposicdo de reservas até o
dessecamento da semente recém-formada (Figura 3). A primeira fase da
embriogénese é chamada de fase globular, onde a célula apical do zigoto inicia
uma série ordenada de divisbes, gerando um embrido globular com um
endosperma acelular em intensa divisdo e um sistema vascular comecando o0 seu
desenvolvimento (Goldberg et al., 1994). Em soja, a fase de coracao inicia-se de 8
a 10 dias apos a fertilizacdo. Nessa fase, com o endosperma quase inteiramente

celular, é estabelecida a bilateralidade dos embribes com a formacdo dos
cotilédones (Ritchie et al., 1985).
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Figura 3. Eventos fisiologicos que ocorrem durante o desenvolvimento e maturagéo
da semente de soja. A figura apresenta os diversos estagios de desenvolvimento
da semente de soja juntamente com todos os processos morfologicos e fisioldégicos
que ocorrem no interior da mesma Adaptado de Seed Gene Network (2016).



Ao longo do tempo, devido a intensa divisdo mitética, os cotilédones
estabelecidos anteriormente alongam-se. De 30 a 50 dias, as proteinas e os lipidios
comecam a acumular-se nesses cotilédones, € o inicio do processo de maturacéo
da semente. A fase intermediaria de maturacéo ocorre entre 60 a 80 dias apds a
fertilizacdo. Nessa fase, a semente aumenta de tamanho devido, principalmente, a
expansao das células e a deposicao de reservas proteicas e lipidicas. Por volta de
90 a 120 dias apos a fertilizacdo, o alargamento do embrido cessa, o grau de
umidade que permaneceu constante durante todo o processo decresce, 0 que
acarreta na diminuicdo do metabolismo da semente recém-formada e o embrido
passa para um estado de metabolismo minimo ou estado de quiescéncia. Nesse
estagio, a semente esta completamente madura e preparada para resistir a
condicBes adversas (Bewley et al., 2013).

Na maturidade, a semente (6vulo maduro) € composta basicamente por
uma cobertura protetora (tegumento) que delimita a semente, um tecido
meristematico (eixo embrionario) e um ou dois cotilédones, dependendo da biologia

da planta, como pode ser observado na figura 4.
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Figura 4. llustracdo esquematica da parte externa e interna da semente de soja.
A — Imagem ilustrativa da estrutura externa da semente dando enfoque as suas
principais estruturas. B — Imagem ilustrativa da estrutura interna da semente
dando enfoque as suas principais estruturas. Adaptado de AGEITEC (2016).
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O tegumento possui funcdo protetora, serve como barreira a entrada de
microrganismos, protege as partes internas da semente contra choques e, ainda,
regula a velocidade das trocas gasosas e a reidratacdo da semente durante o
processo de germinacdo (Mohamed-Yasseen et al., 1994). O eixo embrionario € a
parte vital da semente, contém tecidos meristematicos que apresentam capacidade
de divisdo. A partir dele se desenvolverdo o caule, as raizes e folhas da futura
planta. Os cotilédones acumulam reservas que serdo usadas durante e apos a
germinacao da semente (Goldberg et al., 1994). Em leguminosas, como a soja, as
proteinas, 6leos e amidos que sdo armazenados nos cotilédones séo as principais
fontes de alimentos fornecidos por sementes para consumo humano e animal (Grau
et al., 2004). A composicdo quimica da semente depende basicamente das
caracteristicas genéticas e das condicdes climaticas. A semente de soja possui, em
matéria seca, aproximadamente 40% de proteinas, 20% de Oleos, 35% de
carboidratos e 5% de minerais (Messina, 1999).

Depois de formada, a semente pode germinar, dependendo das condi¢cdes
ambientais. O processo de germinacao da semente retoma o desenvolvimento do
embrido. A germinacdo inicia-se com a embebicdo, a quantidade de 4gua absorvida
pela semente deve ser o suficiente para iniciar e continuar todo o processo de
germinacao. A absorcéo de agua acarreta na ativacdo dos processos bioquimicos
preparatérios, onde ocorre a digestdo, translocacdo e assimilacdo das reservas
acumuladas ao longo da formacdo da semente. O processo de digestdao das
reservas consiste em uma intensa atividade de véarias enzimas, incluindo as lipases,
proteases e peptidades. No caso das lipases, os lipideos sdo digeridos para
formacdo de ATP e de acidos graxos para a formacdo de glucidios e,
posteriormente, sacarose e ATP. Depois de digeridas, as reservas sao translocadas
para o eixo embrionario. No embrido, as reservas sdo assimiladas e usadas como
fonte de energia para modificacdo dos tecidos existentes e formacéo de novos o
gue culmina na expansao celular e emergéncia da plantula (Figura 5).0 processo

pode estender-se de horas a dias, dependendo da espécie (Nonogaki et al., 2010).
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Figura 5. Sementes de soja nas primeiras horas de germinagdo. 0 — Semente
quiescente. 3, 6, 12 e 24 — Horas ap6s a embebicédo da semente em agua.

2.3. Parede Celular Vegetal

Por muito tempo persistiu a ideia de que a parede celular vegetal possui
uma estrutura quimica inalteravel ao longo da vida da planta (Wilder e Albersheim,
1973; Fry, 1988). Contudo, hoje j& é sabido que os componentes da parede celular
se alteram durante os diversos estagios de desenvolvimento da planta e podem
apresentar composicao distinta dependendo do tecido. Por isso, a parede celular
pode ser considerada um compartimento metabdlico ativo (Brown, 2004; Lashbrook
e Cai, 2008; Fincher, 2009; Krzestowska, 2011; Tenhaken, 2015).

Dentre os diversos aspectos das plantas, a parede celular define a rigidez,
morfologia e tamanho da célula, controle da expansdo celular, transporte e
comunicacado intercelular e confere protecdo a uma enorme quantidade de
patégenos (Cosgrove, 2005). Em adicdo a essas func¢des biolégicas, a parede
celular também é importante para economia humana, sendo utilizada na forma de
papéis, fibras, géis, revestimentos, linhos, entre outros produtos (Buckeridge e Tiné,
2001).

A parede celular vegetal fica localizada na matriz extracelular que é
composta basicamente por agua, um dos determinantes das propriedades fisicas
da parede, e compostos sollveis. Morfologicamente, a parede celular € composta
por trés diferentes estruturas: a lamela média, a parede primaria e a parede

secundaria (Figura 6A). A estrutura e composicado de cada componente da parede
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celular pode variar de acordo com o tipo celular e conforme o desenvolvimento da
célula.

A lamela média, constituida de substancias pécticas, € uma membrana
elastica e permeavel que conecta as células entre si (Zamil et al., 2014). A parede
primaria é composta por: microfibrilas de celulose, estruturas rigidas que ficam
embebidas em uma matriz de polissacarideos e fornecem forca, resisténcia e
flexibilidade a célula; hemiceluloses, polissacarideos flexiveis que se ligam a
superficie das microfibrilas de celulose formando uma rede forte e flexivel; pectinas,
gue agem como um material de preenchimento para evitar o colapso da rede de
celulose; e proteinas estruturais que podem fornecer resisténcia mecéanica a parede
(Figura 6B). Quantidades pequenas de minerais e ésteres também estdo presentes.
Como a parede primaria € formada por células em diviséo, ela pode se alongar em

um crescimento difuso ou orientado (Cosgrove, 2005).

Liamen

Parede Secundaria(S3)
Parede Secundaria(S;)

Parede Secundaria(Sy)

Parede Primaria

Lamela Média

B Celulose
Pectina

Figura 6. Modelo simplificado da estrutura da parede celular da planta. (A) A
estrutura consiste em trés camadas principais: a lamela média e a parede priméria
e secundaria. (B) Os principais polissacarideos que formam a estrutura da parede.
Adantado de Hild (2014).
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Quando o crescimento celular cessa tem-se inicio o processo de
diferenciacao celular. Juntamente com esse processo inicia-se a formacao da
parede celular secundaria, onde ocorre um aumento na sintese de pectina e um
grande aumento na sintese de celulose, hemiceluloses e lignina (Carpita e Gibeaut,
1993a) . Dependendo do tipo celular, as células vegetais podem ou nao possuir
uma parede secundaria. Células em crescimento possuem apenas a parede
primaria (Buckeridge, 2010). A parede celular secundéaria € formada por trés
camadas distintas: S1, S2 e S3 (Figura 6A) que se diferenciam em espessura,
composicdo e orientagdo das microfibrilas de celulose. A parede secundaria se
diferencia da parede primaria por possuir uma quantidade maior de cadeias de

celulose em cada microfibrila (Cosgrove, 2005).

2.3.1. Biossintese dos componentes estruturais da parede celular

Os polissacarideos estruturais da parede celular possuem um importante
papel durante o processo de germinacéo da semente, onde sédo degradados e seus
produtos utilizados como fonte de carbono e energia para o crescimento inicial das
plantulas (Buckeridge et al., 2000). Além dessa funcao vital na vida da planta, os
polissacarideos da parede celular apresentam outras diversas funcdes essenciais
durante todo o ciclo de vida das plantas. Entre elas, podemos citar a participacao
no controle da expansdo celular, suporte estrutural da célula e protecao
(Buckeridge et al., 2000).

- Celulose

A celulose € 0 mais conhecido de todos os polissacarideos da parede
celular. Correspondendo a cerca de 30%-40% da massa seca da parede, ela é
responsavel por controlar o tamanho e a forma das células. Aléem de ser o material
de construcéo primario da parede celular, a celulose possui usos industriais como,
por exemplo, na fabricacdo de papéis, filmes, plasticos, entre outros (Bemiller e
Lafayette, 2001).

A formacéo da celulose ocorre a partir da construcdo e cristalizacédo de
dezenas de cadeias lineares de glucano unidas por ligac¢des tipo (3-(1,4) (Figura 7).
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Entre e dentro dessas cadeias formam-se ligagdes de hidrogénio, o que garante
uma maior interagao e resisténcia. A interagao entre as cadeias de celulose forma
uma estrutura denominada microfibrila de celulose. O conjunto de microfibrilas &
denominado de macrofibrila. O agrupamento das macrofibrilas formam o feixe de
celulose.

A sintese das microfibrilas de celulose ocorre em um complexo
denominado Celulose Sintase. Esse complexo €é organizado em arranjos
hexaméricos denominado rosetas (Figura 8). Cada roseta possui seis proteinas
celulose-sintase (CESA) que ficam embebidas na membrana plasmatica (KIMURA
etal., 1999). A CESA forma um complexo com o substrato uridina-difosfato-glicose
(UDP-Glicose) e catalisa a transferéncia de glicose para a polimerizacdo da cadeia

linear de glucano crescente (Burton, 2006).

Celulose

Macrofibrila de Celulose

Pectina

Microfibrila de Celulose
Hemicelulose

%W%W
%%%’%W

k_Y_J

Glicose

Figura 7. Modelo esquematico da estrutura da celulose encontrada na parede
celular da planta. Dezenas de cadeias lineares de glucano formam a fibra de
celulose, a interacao e unido dessas fibras formam as microfibrilas e um conjunto
de microfibrilas formam a macrofibrila estrutural da parede. Adaptado de Hild
(2014).
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A proteina CESA é codificada por genes da superfamilia celulose sintase
(CesA). Os genes CesA ja foram caracterizados em espécies como Populus
(Suzuki et al., 2006), Physcomitrella (Roberts e Bushoven, 2007) e soja (Nawaz et
al., 2017). A espécie melhor caracterizada é Arabidopsis thaliana, onde existem
duas subfamilias CesA com fungdes distintas. As CesA 1, 3 e 6 s&o responsaveis
pela formacdo de celulose em paredes primarias e as CesA 4, 7 e 8 séo
responsaveis pela formacdo de celulose em paredes secundarias (Endler e
Persson, 2011) .

- Hemicelulose

Na parede celular, a celulose liga-se por meio de ligacdes de hidrogénio a
outro grupo de polissacarideos, as hemiceluloses. As hemiceluloses compreendem
um conjunto de polissacarideos, caracterizados por possuir uma cadeia de glicose,
manose ou xilose com ligagdes do tipo B-(1—4) e algumas ramificacdes laterais. A
funcdo central da hemicelulose é fortificar a parede celular pela interacdo com a
celulose.. Os grupos de hemiceluloses podem ser divididos em: xiloglucanos,

xilanos, mananos, glicomananos e 3-(1,3-1,4)-glucanos (Scheller e Ulvskov, 2010).

{1.4) - B- D- glucano #= Microfibrila de Celulose

Cesh Subunidade da Roseta

Figura 8. Modelo de como o complexo CESA sintetiza uma microfibrila de celulose. Cada
proteina CESA sintetiza uma unica cadeia de D-glucano ligada B-(1,4). A celulose é
formada como uma fita cristalina que é composta por muitos desses glucanos. No
modelo, 36 cadeias de B 1,4-D-glucano formam a roseta, que é composta por um
hexamero de hexdmeros CESA. Adaptado de Doblin (2005).
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Os xiloglucanos (XyG) controlam a extensibilidade da parede e, portanto,
sdo componentes indispenséveis para a estrutura da mesma (Park e Cosgrove,
2015). Grande parte dos XyG ocupam o espaco entre as microfibrilas de celulose,
podendo separa-las, o que promove a extensdo da parede. Além disso, os XyG
ligam-se por ligag6es de hidrogénio as microfibrilas de celulose, fornecendo forga
de tensdo para a parede. Em células em crescimento, os XyG estao envolvidos na
reestruturacdo da parede. Neste caso, 0os XyG s&do quebrados por
endoglicosiltransferases e remontados em diferentes pontos da célula, de modo
gue ocorra a expansao celular sem comprometer a resisténcia mecanica da parede
(Darley et al., 2001; Cosgrove, 2016b).

Os XyGs ocorrem em maior proporcédo na parede celular priméaria e estao
presentes na parede celular de todas as plantas terrestres (Pefia et al., 2008). Os
XyGs compreendem um conjunto de polissacarideos que possuem uma cadeia
principal de glucano com ligacdes tipo B-1,4 que pode ser substituido por diversos
residuos de glicosil e xylosil. O tipo e a ordem dos residuos substituintes da cadeia
do XyG depende da espécie, do tipo de célula, do tipo de tecido e do estagio de
desenvolvimento do tecido (Schultink et al., 2014; Leroux et al., 2015; Pauly e
Keegstra, 2016). O substituinte mais regular da cadeia XyG sao residuos de a-D-
xilopiranose ligados na posi¢cao O-6 ao esqueleto glucano (Pauly e Keegstra, 2016).

A biossintese de XyG ocorre no complexo de Golgi, onde muitas enzimas
participam da sua sintese. A cadeia central do XyG é sintetizada por membros de
proteinas semelhantes a familia CESA, a Cellulose Synthase — Like (CSL). Essa
semelhanca se deve a similaridade da cadeia central de ambos. Arabidopsis possui
cinco membros da familia CSL (Bernal et al., 2008; Liepman e Cavalier, 2012). As
ramificacfes na cadeia central de XyG séo adicionadas pelas glicosil-transferases
(Familia GT). Os membros das familias GT podem adicionar residuos de xilose,
galactose e fucose dependendo do tipo de substrato de acucar e do tipo de familia
GT (Lairson et al., 2008).

Outro componente estrutural das hemiceluloses séo os xilanos. Os xilanos
aumentam a recalcitracdo da parede ajudando na defesa contra herbivoros e
patogenos (Rennie e Scheller, 2014; Miedes et al., 2014). A estrutura do xilano
consiste em um polimero linear de residuos de xilose com ligagbes do tipo $-1,4.
Nessa estrutura podem ocorrer ramificacdes por cadeias laterais com residuos de

acido 4-O-metil glicurénico (glicuronoxilano, GX), arabinose (arabinoxilano), ou



17

uma combinacdo dos dois (glicuronoarabinoxilano GAX). Existem variacbes nas
estruturas do xilano entre diferentes espécies e entre os diferentes tecidos na
mesma espécie. Nas dicotiledéneas, o xilano é a hemicelulose predominante nas
paredes celulares secundarias e pouco encontrado nas paredes primarias (Rennie
e Scheller, 2014). Diferentemente dos xiloglucanos, a estrutura dos xilanos nao é
repetitiva (Scheller & Ulvskov, 2010).

Devido a semelhanca estrutural do xilano com as cadeias das outras
hemiceluloses, tem sido amplamente assumido que a sua biossintese envolve
membros das familias CSL (Bernal et al., 2007) . Porém, os estudos das proteinas
CSL néo forneceram forte evidéncia do seu envolvimento na biossintese dos
xilanos (Carpita, 2011). Em vez disso, a caracterizacdo de alguns mutantes indicou
que os GT pertencentes as familias GT43 e GT47 sao responsaveis pelo
alongamento da cadeia dos xilanos (Brown et al., 2007; Scheller e Ulvskov, 2010)

Outro grupo de polissacarideos com ligacao do tipo $-1,4 sdo 0s mananos
e glicomananos. Sua cadeia principal pode ser composta apenas por residuos de
manose, sendo chamados de mananos ou galactomananos (ramificacbes com
residuos de galactose). Quando composta por manose e glicose em um padréao
nao repetitivo sdo denominados de glicomananos e galactomananos. Os
glicomananos sédo frequentemente acetilados. A biossintese dos membros do
grupo de mananos e glicomananos ocorre por membros do subgrupo A da familia
CSL. O substrato utilizado para a sintese séo os precursores GDP-manose e GDP-
glicose (Carpita e McCann, 2002; Silva et al., 2011). Os mananos exercem um
papel importante como compostos de armazenamento de sementes (Scheller e
Ulvskov, 2010).

Os B-(1,3-1,4) —glucanos, outro grupo de hemiceluloses, sdo bem
conhecidos em gramineas (Henry, 1987; Carpita, 1996). Porém, nao foram
encontrados em dicotileddneas (Carpita e Gibeaut, 1993b) e, por isso, ndo seréo

descritos aqui.

- Pectinas

As pectinas sdo um grupo de polissacarideos ligados covalentemente,
altamente hidratados, que ficam mergulhados na matriz da parede. Varias
evidéncias indicam que as pectinas exercem um importante papel no crescimento,

desenvolvimento, morfogénese, defesa, adeséo celula-célula, estrutura da parede,
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sinalizacdo, expanséao celular, porosidade da parede, ligacdo de ions, hidratacéo
de sementes, abscisdo de folhas e desenvolvimento de frutos (Mohnen, 2008;
Gwanpua et al., 2016; Zega e D’Ovidio, 2016; Wallace e Williams, 2017). A pectina
também é usada como agente gelificante e estabilizante nas industrias de alimentos
e cosmeéticos (Willats et al., 2001; Domozych et al., 2007; Mohnen, 2008; Cosgrove,
2016a). Todos os polissacarideos pécticos contém acido galacturénico ligado na
posicdo O-1 e O-4 e podem ser divididos em ramnogalacturanos | e Il (RGI e RGII),
homogalacturanos (HG) e xilogalacturanas (XGA) (Figura 9).

O polissacarideo péctico mais abundante na parede celular é o
homogalacturonano (HG), um homopolimero linear de acido galacturdnico com
ligagdes do tipo a-1,4. A XGA é um HG substituido na posi¢cdo O-3 por uma xilose.
A XGA é mais prevalente nos tecidos reprodutivos (Zandleven et al., 2007). O RG-
| representa 20-35% da pectina, sua estrutura é composta por dissacarideos
formados por residuos de acido galacturénico e ramnose, que pode conter diversas
ramificacbes. O RG-II representa cerca de 10% da pectina e é a pectina mais
estruturalmente complexa e ramificada. (Mohnen, 2008).

A biossintese dos polissacarideos pécticos ocorre no aparelho de Golgi e
estd associada as GTs, que transferem residuos glicosilicos de acUcares
nucleotidicos (nucleotide sugar) (Seifert, 2004). Alguns genes que codificam o0s
membros pécticos ja foram identificados. Porém, existem poucos resultados
conclusivos a respeito da atividade enzimatica das proteinas identificadas (Sterling
et al., 2006; Egelund et al., 2006; Mohnen, 2008).



19

RG-I XGA HG RG-I
O = soto Lsoire & L1 puson @-
O = D-4plose O D-Galactose . = K-Rhamnose
= L-Galacto se I
O = L-Arabinc s @ o & D-dilose
P 2 @ e Scldo galacturonle
S = Borato @ = Grupa acetll
® - 0 e Acldo glucurénlco @ = Srupo met

Figura 9 Estrutura esquematica geral das pectinas mostrando os quatro grupos de
polissacarideos pécticos, homogalacturonano (HG), xilogalacturonano (XGA),
Rhamnogalacturonan | (RG-l) e Rhamnogalacturonan 1l (RG-Il). Adaptado de
Mohnen, (2008).

- Proteinas estruturais e Proteinas modificadoras de parede celular

Além dos polissacarideos descritos, a parede celular também é composta
por proteinas estruturais e modificadoras da parede. As proteinas estruturais
podem ser agrupadas em quatro classes: glicoproteinas ricas em hidroxiprolina
(HRGPs — Extensinas); proteinas ricas em arabinogalactanos (AGPS); proteinas
ricas em glicina (GRPSs) e proteinas ricas em prolina (PRPs). As principais proteinas
modificadoras da parede séo as pectinases, esterases, expansinas e as xiloglicano
endotransglicosilase/hidrolase (XTHs) (Showalter, 1993; Cassab, 1998).

As extensinas ou glicoproteinas ricas em hidroxiprolina (HRGPSs) sé&o
pentapeptideos com repeticées de serina e hidroxiprolina. Muitas das fungfes das
HRGPs sao desconhecidas. Em Arabidopsis, as HRGPs séo essenciais para o
correto desenvolvimento do embrido (Hall e Cannon, 2002) Em soja, 0s genes
codificadores das HRGPS ja foram identificados e alguns foram descritos como
essenciais para a maturacéo das raizes primarias (Hong et al., 1990; Hoon Ahn J
et al., 1998).



20

As proteinas ricas em arabinogalactanos (AGPs) sédo caracterizados por
possuirem um teor proteico inferior a 10%, sendo constituidas por 90% de
carboidratos. A fracéo de proteina € rica em residuos de aminoacidos Hyp, Ala, Thr,
Gly e Ser (Clarke et al., 1979). Muitas funcdes diferentes foram atribuidas as AGPs.
Possuem propriedades de agregacao e adesividade, fornecem precursores de
carboidratos para a parede crescente do tubo de polen e também podem participar
do controle do balangco hidrico na célula (Majewska-sawka e Nothnagel, 2000;
Showalter, 2001). Em arabidopsis, os genes que codificam as AGPs ja foram
identificados e participam da regeneracdo das raizes, germinagdo e
desenvolvimento da semente, além de promoverem a embriogénese (Schultz,
2000; Van Hengel et al., 2002; Van Hengel e Roberts, 2003). Em soja, ja foi descrito
gue alguns membros das AGPs exercem um papel essencial no desenvolvimento
das raizes (Cassab, 1986).

Os GRPs séo outra classe de proteinas estruturais de parede. Essas
proteinas sdo compostas por cerca de 68% de Gly e 12% de Ser e sao ligeiramente
glicosiladas. Além disso, esse grupo de proteinas possui uma estrutura primaria
repetitiva de Gly (Mousavi e Hotta, 2005; Mangeon et al., 2010). Essas proteinas
estdo relacionadas a adaptacdo durante estresses como o frio, adaptacdo ao ritmo
circadiano e controle da elongacéo das raizes laterais (Carpenter et al., 1994; Kim
et al., 2010; Boron et al., 2014). A expressao das GRPs aumenta significativamente
em células epidérmicas e nas regides alongadas e maduras do hipocotilo (Wyatt et
al., 1992).

As proteinas ricas em prolina (PRPs) possuem em sua estrutura um motivo
repetitivo de -Pro-Hyp-Val-Tyr-Lys- e sédo levemente glicosiladas (Datta et al., 1989;
Marcus et al., 1991). Varios estudos indicam que os PRPs estdo envolvidos em
varios aspectos do desenvolvimento, que vao desde a germinacéo até a formacéo
de vagens, até os estagios iniciais da nodulacdo (Hofte e Voxeur, 2017). E, ainda,
o padréo de localizacdo de PRPs é semelhante ao da maioria das GRPs. Em soja,
alguns genes da familia PRP foram expressos em resposta ao acido salicilico,
estresse por sais e seca e adaptacdo ao ritmo circadiano (He et al., 2002). Além
disso, essas proteinas sédo capazes de afetar a cor da semente de alguns genaotipos
de soja (Lindstrom e Vodkin, 1991).

Além das proteinas estruturais, também se encontram na parede celular

outras proteinas e compostos capazes de alterar os polissacarideos da parede ou
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conferindo protecdo contra patdégenos, como por exemplo, pectinases, esterases,
endoglucanases, xiloglicano endotransglicosilase, quitinases e [(-glucanases.
Existem também aqueles compostos capazes de alterar, converter ou modificar os
substratos na parede, como por exemplo, fosfatases, invertases, desidrogenases e
as peroxidases. As peroxidases sao oxidoredutases que catalisam a oxidacéo de
substratos usando perdxido de hidrogénio como doador de elétrons. Além disso, a
peroxidase esta envolvida em diversas reacdes como catalisador das ligacdes dos
polissacarideos, oxidacdo do acido indol-3-acético, ligacdbes de mondmeros,
oxidacao de fendis, regulacéo da elongacéo celular, dentre outros (Passardi et al.,
2004; Francoz et al., 2015)

Uma classe de proteinas modificadoras da parede bastante estudadas séo
as expansinas. A expansina age rompendo as ligacdes de hidrogénio entre as fibras
de celulose e rompendo a interacdo entre a celulose e hemicelulose. Assim, esse
grupo de proteinas consegue expandir os feixes da parede celular (Cosgrove, 2000,
2015).

Outra familia de genes que participam na regulacao da expansao da parede
celular e € coexpressa com o complexo CESA, é a familia COBRA (Brady et al.,
2007). A familia COBRA esté localizada na membrana plasmatica e participa na
modulagem, montagem e cristalizacdo das cadeias celulésicas individuais
(Fernandez et al., 2005; Liu et al., 2013). O gene COBRA codifica uma proteina
com uma ancora glicosilfosfatidilinositol (GPI), com um dominio CCVS, um
potencial local de N-glicosilacdo e um possivel local de ligacdo de celulose
(Roudier, 2002).

Os componentes da parede celular puderam ser descritos até hoje quanto
a sua estrutura quimica, processo de biossintese e como essas estruturas
interagem entre si formando todo o compartimento da parede celular. Porém, pouco
se sabe sobre a regulacdo e montagem desses compartimentos nas células em

desenvolvimento.

2.4, Transcriptoma: RNA-Seq

O produto inicial da expressédo do genoma € o transcriptoma, uma colecao

de todos os genes expressos em determinado estagio de desenvolvimento. O
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transcriptoma de um organismo varia de acordo com a fase de desenvolvimento e
as condi¢bes ambientais. Através da analise do transcriptoma é possivel determinar
quando e onde cada gene € expresso em determinado organismo e ainda, é
possivel quantificar essa expresséo (Rapaport et al., 2013).

Vérias tecnologias como, por exemplo, RT-PCR (reverse transcription
polimerase chain reaction), microarranjos de DNA e analise serial da expressao
génica (SAGE) foram desenvolvidas a fim de caracterizar parte ou todo o
transcriptoma de organismos potencialmente (teis na medicina e agricultura.
(Lowe et al.,, 2017) Uma das tecnologias mais recentes € o RNA-seq, uma
ferramenta altamente sensivel para medir a expressdo do transcriptoma em
diferentes tecidos e estagios de desenvolvimento. Essa técnica também é capaz
de detectar genes expressos em baixos niveis e fatores de transcricdo com alta
expressao (Wang et al., 2010).

A metodologia do RNA-seq consiste em diversas etapas iniciando com a
preparacao da biblioteca, onde 0 MRNA sera extraido, isolado e fragmentado. Em
seguida, ocorre a sintese de cDNA, onde os adaptadores sdo ligados por
complementaridade de bases em ambas as extremidades dos fragmentos da
amostra. Apés a preparacédo da biblioteca, sao realizados os ciclos de amplificacao
em ponte para que ocorra a sintese da segunda fita do fragmento. Os fragmentos
amplificados, amplicons, séo incorporados no suporte e submetidos aos ciclos de
desnaturacdo para a separacdo dos duplex formados durante a amplificacédo.
Durante esse ciclo as fitas sdo separadas e linearizadas. Estes passos sao
repetidos sucessivamente e, assim, sdo geradas cerca de mil cépias de cada
fragmento que formam grupos ou clusters de sequenciamento de determinado
fragmento. Apds a formacéo dos clusters, iniciam-se os ciclos automatizados. Nos
proximos ciclos de amplificacdo automatizada, nucleotideos terminadores
marcados sao introduzidos na reacao (Nagalakshmi et al., 2010). Atualmente, o
equipamento NextSeq series produz até 400 milhdes de leituras (reads) por corrida
(Nlumina, 2017). Apds o sequenciamento, 0s reads passam por uma avaliagéo de
qualidade, utilizando métodos computacionais. Em seguida, sédo alinhados em um
genoma ou transcriptoma de referéncia ou realizando a montagem "de novo".

O RNA-seq tem sido utilizado em varios estudos de analise da expressao
génica de plantas de interesse econémico, como o milho (Kakumanu et al., 2012),

cana-de-acucar (Manners e Casu, 2011) e trigo (Duan et al., 2012). Em soja, alguns
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estudos utilizando esta tecnologia ja foram realizados. Lambirth et al., (2015)
realizou uma comparacédo de alguns cultivares de sementes transgénicas de soja
em relacdo as selvagens, analisando o perfil de ambas utilizando o RNA-seq e
evidenciando as mudancas na expressao génica das diferentes sementes. A
andlise do transcriptoma também pode ser usada para evidenciar quais genes
estdo relacionados as condicbes de estresse nas plantas. Segundo o trabalho
realizado por Rodrigues et al., 2015, durante o estresse hidrico, as redes de
expressao génica podem ser reguladas de forma dindmica para aclimatar as
plantas as condicbes de estresse. Os autores identificaram genes que sao
expressos sob condigcbes normais de desenvolvimento e genes cuja expressao
oscila sob estresse. JA Marcolino-gomes et al., (2015) identificaram na base de
dados do transcriptoma da soja genes de referéncia para analise da resposta da
planta a seca e encontraram genes mais estaveis em condi¢des de seca ao longo
do dia. E, ainda, Le et al., (2012) analisaram o transcriptoma de soja e encontraram
uma expressao génica diferencial de folhas em estagio final de desenvolvimento
sob estresse hidrico. Os autores também identificaram genes candidatos a
resisténcia a seca para um futuro desenvolvimento de cultura de soja tolerante a
esse estresse.

Além da andlise de expressdo génica, a tecnologia do RNA-seq pode
melhorar significativamente a anotacdo dos genes e fornecer recursos valiosos
para estudos funcionais. Um guia do transcriptoma de soja, que reine um conjunto
de dados de RNA-seq de diferentes tecidos, foi desenvolvido para facilitar a
compreensao do genoma da espécie, permitindo, assim, que 0s pesquisadores
gerem avancos tecnolégicos a cultura (Severin et al., 2010).

Em parede celular, foi realizado um estudo examinando o transcriptoma do
revestimento da semente em trés fases de desenvolvimento da semente com
fenétipo normal e fenotipo defeituoso. O estudo revelou 364 genes expressos
diferencialmente entre as duas variedades. Os genes responsaveis por processos
referentes a parede celular compreenderam 19% dos genes expressos. Dentro
desses, os genes proline-rich (PRP) e glycine-rich (GRP), constituintes da parede
celular, foram altamente diferenciais. Esses dados revelam que genes de parede
celular podem alterar o tegumento de sementes de soja durante o seu

desenvolvimento (Kour et al., 2014).
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Em relacdo ao desenvolvimento da semente de soja, Jones e Vodkin (2013)
fizeram uma analise do desenvolvimento da semente de soja a partir de alguns dias
apos a fertilizacdo da semente até a sua maturacdo. Foram utilizadas sete fases
diferentes do desenvolvimento da semente produzindo de 12 milhdes a 78 milhdes
de transcritos sequenciados. Varios genes foram identificados com expresséo
exclusiva nas primeiras fases de desenvolvimento da semente. Genes que
codificam proteinas de armazenamento obtiveram maior expressdo na fase de
maior peso fresco, confirmando que esses produtos se acumulam nas fases iniciais
de desenvolvimento da semente. Outros genes mostraram uma expressao elevada
em sementes secas, indicando a preparacao das vias necessarias para 0s estagios
iniciais de germinacao.

Durante o processo de germinacdo e o desenvolvimento do eixo
embrionério, 6rgéo vital para a futura plantula, ja foram relatadas informacdes sobre
a regulacao bioquimica que ocorre desde a embebicdo da semente até a sua
germinacao. Entre esses processos ocorre a glicolise e o remodelamento da parede
celular (Bellieny-Rabelo et al., 2016). Apesar da sua inerente importancia, trabalhos
relacionando a analise transcriptdmica com a rede de regulagédo da parede celular

em soja ainda s&o escassos.
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3. OBJETIVOS

3.1. Objetivo geral

Identificar e caracterizar as variagoes de expressao dos genes envolvidos
com a biossintese da parede celular vegetal em diversos estagios do
desenvolvimento de soja e na regulacdo de parede celular em eixo embrionario

durante a germinacao de sementes de soja.

3.2. Objetivos especificos

-Identificar e anotar os genes relacionados com a parede celular no genoma

de soja.

-Analisar mapas transcricionais de genes envolvidos com a parede celular
quanto a sua funcdo durante os diferentes estagios do desenvolvimento das

sementes de soja.

-Avaliar a expressdo de genes-chave de parede celular em sementes de

soja durante as etapas de desenvolvimento e germinagéo.
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-Caracterizar morfolégico-tecidualmente a parede celular de eixo
embrionario de sementes de soja durante a etapa de germinagao.

-Analisar a atividade da enzima peroxidase envolvida com o metabolismo

da parede celular em eixo embrionario de soja durante a germinacao.
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4. MATERIAIS E METODOS

4.1. Anotacao dos genes relacionados com a parede celular no genoma de
soja

Para anotar os genes relacionados com a parede celular no genoma de
soja, foi realizada uma busca de genes relacionados a parede celular no genoma
de soja disponivel no banco de dados Phytozome9 (http://www.phytozome.net/)
com um total de 73.320 transcritos e 54.154 genes. Utilizamos como referéncia
sequéncias génicas relacionadas a parede celular jA& anotadas no organismo
modelo, Arabidopsis thaliana, no banco de dados Cell Wall Genomics
(https://cellwall.genomics.purdue.edu) (Yong et al., 2005), que fornece uma
caracterizacao dos fenoétipos e vias regulatérias das paredes celulares de mutantes
de parede celular de Arabidopsis. As sequéncias génicas de parede celular em
Arabidopsis compreendem um total de 1.080 genes.

As sequéncias génicas obtidas no genoma de soja foram entdo anotadas
manualmente de acordo com a sua via metabdlica de parede celular

correspondente, a fim de construir uma lista de genes de parede celular de soja.

4.1.1. Genes COBRA

Além de anotar os genes referentes as vias gerais de parede celular no
genoma de soja, outro objetivo do trabalho foi analisar uma familia génica de

biossintese da parede celular. Nessa busca, escolhemos a familia COBRA por ser
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co-expressa com o complexo celulose sintase, por ser descrita na literatura como
essencial para a formacédo de varios 6rgdos das plantas e, por ainda, ndo existir a

identificacdo dessa familia em soja.

4.1.1.1. ldentificacdo e anotacdo dos genes COBRA no genoma de soja

Para identificar e anotar os genes COBRA em soja, aqui denominados de
GmCOBRA, foi utilizada a versédo v2.0 do genoma de Glycine max disponivel no
Phytozomel1l (https://phytozome.jgi.doe.gov/). Foram utilizados os genes COBRA
ja identificados em Arabidopsis como query (sequéncia a ser comparada). Para tal,
foi utilizado o programa de alinhamento local BLASTp (http: //blast.ncbi.nlm
nih.gov/blast.cgi) para comparar por homologia as sequéncias de Arabidopsis com
as sequéncias de soja. O valor de expectativa (e-value) de 1le-10 foi utilizado como
parametro de corte.

As sequéncias que obtiveram hits (sequéncias que alinharam com a query)
superiores ao e-value utilizado como limite de corte foram selecionadas. Todas as
informagdes relacionadas as sequéncias, incluindo a sequéncia de genes,
sequéncias de proteinas e anotacdes foram adquiridas no Phytozome v11.

A ferramenta Pfam (http://pfam.xfam.org/) foi utilizada para confirmar a

presenca do dominio COBRA nas sequéncias. As sequéncias sem o dominio foram
desconsideradas nas analises posteriores. O peptideo sinal, tipico de proteinas
COBRA, foi verificado com a ferramenta SignalP 3.0
(http://www.cbs.dtu.dk/services/ SignalP /) e as possiveis modificacdes GPI, tipicas
de proteinas ancoradas na membrana celular, foram verificadas com a ferramenta

BigPI (http://mendel.imp.ac. at / gpi / gpi_server.html ).

4.1.1.2. Anélise da estrutura génica e distribuicdo dos genes COBRA nos

cromossomos de soja

A estrutura génica dos genes COBRA anteriormente identificados foi
construida com base na sequéncia de codificacdo, na fase de introns, no
comprimento e no nimero do éxons utilizando a ferramenta Gene Structure Display
Server (GSDS) (Hu et al., 2015).

Todos os GmCOBRA foram mapeados nos cromossomos de soja de


http://pfam.xfam.org/
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acordo com as informacodes de distribuicdo, tamanho inicial e terminal dos genes e
comprimento dos cromossomos depositados no banco de dados Phytozomell.
Nesse  processo, foi utiizado a  ferramenta  PhenoGram  Plot

(http://visualization.ritchielab.psu.edu/phenograms/plot).

4.1.1.3. Andélise filogenética da familia COBRA

Para investigar as relag@es filogenéticas e a evolucao molecular da familia
COBRA em soja, foi realizado um alinhamento com um total de 72 sequéncias de
proteinas COBRA de Arabidopsis thaliana, Vitis vinifera, Medicago truncatula,
Phaseolus vulgaris e G. max utilizando a ferramenta de alinhamento de sequéncias,
MUSCLE, no software Molecular Evolutionary Genetics Analysis 7.0 (MEGA 7)
(Kumar et al.,, 2016). Foi gerada uma é&rvore filogenética do modelo evolutivo
Neighbor-Joining (BioNJ) com 1.000 repeticdes, no MEGA7. A arvore filogenética
final foi visualizada e editada no software FigTree v1.4.3 (http://tree.bio.ed.ac.uk /

software / figtree /).

4.1.1.4. Perfil de expressdo dos genes cobra em soja

A fim de analisar o padréo de expressdo dos GmCOBRA identificados, foi
utilizada a ferramenta Phytomine

(https://phytozome.jgi.doe.gov/phytomine/begin.do), que possui uma colecdo de

dados de expressdo de RNA-seq em diversos tecidos de soja. Os valores de FPKM
(Fragmentos por Kilobase por Milhdo de Reads Mapeados) para cada gene em
todas as amostras de tecidos foi utilizado para gerar o heatmap. A ferramenta de
analise SEA com teste de significancia de Fisher com multicorre¢cdo FDR <0.05 foi
utilizada para analise de enriqguecimento de ontologia génica na plataforma agriGO
(http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/index.php) (Du et al., 2010).

4.1.1.5. Duplicagado génica e estimativa das taxas de substituicdo sindnimas

e ndo-sindbnimas dos genes COBRA em soja


http://visualization.ritchielab.psu.edu/phenograms/plot
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A relacdo das taxas de substituicdo sinbnimas (Ka) e ndo-sinbnimas (Ks)
durante a evolucéo foi usada para inferir os mecanismos de evolucao da duplicacéo
de genes em soja, apos a divergéncia de seus ancestrais. Um valor de Ka/Ks =1
sugere selecdo neutra, um valor Ka/Ks <1 sugere selecao negativa e um valor
Ka/Ks> 1 sugere uma selec¢éo positiva.

O software KaKs_calculator (Zhang et al., 2006) foi utilizado para investigar
a divergéncia dos GmCOBRA e estimar as substituicbes nao-sinbnimas (Ka) e
sinbnimas (Ks). Foi utilizada a formula T = Ks / 2\ (A = 6,5 x 10 * -9) x 10-6 Mya
(milhdes de anos atras) (Coneryz, 2000) para calcular o tempo de divergéncia (T)
de cada gene.

A duplicacdo genémica do GmCOBRA foi consultada nos bancos de dados
Plaza 3.0 (http://bioinformatics.psb.ugent.be/plaza/versions/plaza_v3_dicots/),
Plant Genome Duplication Database (http: //chibba.agtec.uga. edu / duplicacéo /) e
Soybase (http://www.soybase.org/).

4.2. Obtencédo das bibliotecas de transcriptomas de genes envolvidos com
a parede celular em diferentes estagios de desenvolvimento da semente de

soja

Depois de identificados os genes envolvidos na sintese da parede celular
em soja, foram utilizadas bibliotecas do transcriptoma de sementes de soja em
varios estagios de desenvolvimento, desde a fertilizagcdo até a maturacdo da
semente, depositadas no banco GEO/NCBI com numero de série de acesso
GSE42871 (Figura 10). Foram utilizadas também, bibliotecas do transcriptoma de
eixo embrionario de sementes de soja durante a germinacao (Bellieny-Rabelo et
al., 2016) cedidas gentilmente pelo Prof. Dr. Thiago Motta Venancio. No total, foram
utilizadas 13 bibliotecas de transcriptomas (Figura 10). As bibliotecas foram
mapeadas aos genes anteriormente anotados. A caracterizacdo da expressao de
cada um dos genes envolvidos com parede celular foi feita através do valor RPKM
(Reads por Kilobase por Milhdo de Reads Mapeados).
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Figura 10. Esquema dos estagios de desenvolvimento da semente de soja
mostrando em quais momentos do desenvolvimento as bibliotecas de
transcriptoma foram realizadas. DAF= Dias ap6és da fertilizacdo. WS= Semente
inteira. COT= Cotilédone. HAE=Horas apds a embebicéo.

4.3. Analise de mapas transcricionais de parede celular durante os

diferentes estagios de desenvolvimento da semente de soja

Os genes identificados foram analisados tanto quanto a sua funcgdo,
considerando o seu homologo em Arabidopsis, quanto pela sua frequéncia e
expressdo. Apos isso, foi construido um mapa de regulacdo transcricional nas
diversas etapas de formacdo da semente quiescente e, ap0s a germinacdo. Os
valores de RPKM para cada gene em todas as amostras de tecidos foram utilizados
para gerar dois heatmaps. Foram definidas duas fases de desenvolvimento da
semente: semente inteira (abrangendo as fases de embriogénese e cotilédone) e
desenvolvimento do eixo embrionario durante a germinagéo. A frequéncia de genes
de parede celular e sua expressao em cada tecido foi plotada utilizando o pacote
R. Os valores de RPKM foram normalizados para log2 para melhor visualizagao

dos dados. Valores de RPKM >=1 foram utilizados como corte para a analise da
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expressdo de genes. O nivel de expressdo dos genes em cada etapa do
desenvolvimento das sementes de soja foi representado em um heatmap plotado
utilizando a funcé&o heatmap2 do pacote R. Da mesma forma, o nimero de genes
anotados em determinada via envolvida com a parede celular também foi plotado
no heatmap. Genes-chave envolvidos com a regulacdo da parede celular em
sementes de soja foram selecionados para avaliacdo da sua expresséo. Os graficos

foram plotados no programa GraphPad Prism verséo 7.

4.4. Processamento das sementes de soja e observagcdo microscopica

Para analise microscépica, as sementes de soja cultivar BRS284, cedidas
pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (EMBRAPA), previamente
desinfestadas, foram germinadas em placas de Petri contendo 3ml de agua
esterilizada e 2g de algodao. As placas foram colocadas em estufa BOD a 28° C
com 12/12h de fotoperiodo. Durante os estagios de desenvolvimento de 3, 6, 12 e
24 horas apds a embebicdo os eixos embrionarios das sementes foram coletados.

Depois de coletado, cada eixo embrionario foi colocado em um microtubo
contendo a solucao fixadora de Karnovsky (Karnovsky, 1964). ApGs o processo de
fixacdo, o material foi lavado em tampé&o cacodilato de sédio 0,05 M a pH 7,2 e
iniciada uma série alcodlica para a desidratacdo do material. Depois de
desidratado, o material foi infiltrado com historesina (Historesin Leica, preparada
conforme instru¢cBes do fabricante) e emblocado em resina pura.

Os blocos foram cortados em secdes, com uma espessura de 5 ym, em
micrétomo rotativo de avanco automatico (RM 2155, Leica). Os cortes foram
aderidos em laminas histoldgicas contendo agua destilada e secados.

Foram utilizados dois métodos de coloracao:

e Azul de toluidina, 1% pH 4, onde, se obtém uma imagem geral da qualidade
das amostras e da estrutura dos tecidos. As paredes primarias foram
coradas de azul a purpura. Os cortes foram colocados durante 5 minutos
nesse corante. Em seguida, foram lavados em agua destilada para remocéo
do excesso de corante e observados ao microscopio optico de campo claro
(Axioplan ZEISS) acoplado a camera Canon Powershot A640 e através do
software Analysis® - LINK/ISIS/ZEISS (Oxford, Reino Unido).
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e Calcofluor White M2R, 0,Img/mL diluido em tampédo fosfato pH?7.
Primeiramente, os cortes foram reidratados e submetidos a uma série
alcéolica para a remocéao da resina. Em seguida, os cortes foram colocados
por 15 minutos no corante e posteriormente lavados com agua destilada para
a remocao de qualquer excesso de corante. Os cortes foram excitados no
comprimento de onda de ultravioleta (340 nm) e a emissao coletada no azul
(450 a 500 nm). Em seguida, foram observados ao microscépio confocal
Leica TCS- SPE, utilizando o software Leica LAS interactive a fim de tomar
os dados quantitativos.

Nas observacdes de celulose, a fluorescéncia relativa foi calculada com a

seguinte equacéao:

f1: fluorescencia emitida

Frelative =
relative f0: fluorescencia background

A fluorescéncia emitida é a fluorescéncia emitida pelo tecido da amostra e
a fluorescéncia background foi definida no software do microscépio como auto-
fluorescéncia do tecido.

45. Ensaio de atividade da Peroxidase

Para analisar a atividade enzimatica das peroxidases no eixo embrionario
de sementes de soja, primeiramente, foi realizada a extracao das proteinas totais.
Amostras de 40 eixos embrionarios de sementes de soja quiescente (Oh) e em 3,
6, 12 e 24 horas ap6s a embebi¢cao com agua, foram coletados e macerados com
nitrogénio liquido. Apés a maceracao, foram pesados 7mg de cada amostra e
adicionados 250 pL de tampéo fosfato de sédio monobasico (100mM); Nacl (150
mM) pH7,6. Em seguida, as amostras foram homogeneizadas no vortex durante
1h. Depois de homogeneizadas, as amostras foram centrifugadas por 10 minutos
a -4 °C e a 10.000 rpm. Depois de centrifugadas, o sobrenadante de cada amostra
foi coletado e armazenado em tubos eppendorf.

Depois da extracdo das proteinas totais de cada amostra, dois géis de
poliacrilamida a 12% sem dodecil sulfato de sodio (SDS) foram preparados para a
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eletroforese em gel ndo-desnaturante (gel nativo) (BN-PAGE). Vinte microlitros de
cada amostra foram aplicados em cada um dos géis. A eletroforese foi conduzida
pelo método vertical com placas de 20x20 imersas em solugcédo tampéo Tris 0,1 M
e Glicina 0,9 M e a 140V por cerca de 2h e 30min. Um dos géis foi corado com
Coomassie Brilliant Blue (CBB) para verificar a qualidade da corrida e o outro gel
foi usado para eletrotransferéncia para a membrana de nitrocelulose.

Apos a corrida de eletroforese, as bandas do gel foram entéo transferidas
para uma membrana por aproximadamente 3h usando o0 equipamento
TRANSBLOT da BIORAD. Depois da transferéncia, a membrana foi imersa em uma
solugéo contendo 100 pul de Tris HCL, 2 M, pH 7,5; 300 pl imidazol 0,1 M; 4,9 mL
H20; 5 mg DAB (3,3 — Diaminobenzidinee); 5 pl H202 e colocada no escuro para a

revelacdo da atividade da enzima peroxidase nas amostras.
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5. RESULTADOS

5.1. Identificacdo e anotacdo dos genes pertencentes as vias de sintese da

parede celular

Utilizando como referéncia as sequéncias génicas de vias de sintese de
parede celular de Arabidopsis disponiveis no banco de dados Cell Wall Genomics,
foram anotados um total de 2.143 genes referentes a parede celular, o que
corresponde a 3,95% do genoma de soja (Tabela 1). Os genes foram agrupados
de acordo com a sua via de sintese de parede celular. As vias que tiveram o maior
namero de genes foram as vias de biossintese de fenilpropanoides (220),
Peroxidases (188), Pectinas esterases (132), Poligalacturanas (108), familia GT 8
(86) e vias de interconversao de acucar-nucleotideos (83).

A partir da lista de genes foi possivel observar que os genes de soja
parecem ter sofrido ao menos uma duplicagdo em comparagdo aos genes de
Arabidopsis. Todos os genes identificados no genoma de soja foram listados de
acordo com o seu homoélogo em Arabidopsis e a sua via de parede celular

correspondente (Apéndice- Tabela S1).
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Tabela 1. Numero de genes envolvidos na sintese de parede celular em soja e

Arabidopsis.

Vias de sintese da parede celular

Numero de genes

Arabidopsis  Soja
. ~ Vias de interconversdo de agucar-nucleotideos 36 83
Vias de geragao de substralo - e hiossintese de fenilpropanoide 81 220
Celulose sintase 10 36
Celulose like sintase 29 60
GT familia 8 41 86
Sintese de Polissacarideos e  GT familia 47 38 80
glicosiltransferases GT familia 37 10 10
GT familia 34 8 8
GT familia 31 33 68
Genes de sintese de calose 12 32
. = Vesicle trafficking 10 21
Vias de secregéo Endocytosis 23 59
Expansinas 35 65
Yieldins 10 27
Xyloglucanos endotransglucosilase/hidrolase 33 81
Familia 35 B-Galactosidase 18 55
Familia 9 Glicosido- hidrolase 25 42
Familia 17 Glicosido- hidrolase 47 84
Montagem, arquitetura e Poligalacturonases - Pgases 66 108
crescimento Pectatos e pectinas liases 27 42
Ramnogalacturonas - liases 7 13
Pectinas esterases 66 132
Pectinas acetilesterases 11 26
Glicoproteinas ricas em hidroxiprolina (HRGPs) 13 16
Proteinas Arabinogalactanas (AGPs) 40 82
Prolil-4-hidroxilase 1 24
. .. Lacases 17 61
Sintesse da Parede Secundaria Peroxidases 74 188
Receptores like-kinases e outros ligantes 32 10
Glicosilfosfatidilinositol (GPI)-ancoragem 17 23
Nodulinas-like de estimulo rapido 18 35
Uclacianin-like 8 20
Stelacianin-like 4 14
Proteinas relacionadas a Extensinas 7 3
' . . .. Receptores-like 16 31
Vias de mecanismos e’smallzagao HIPL 3 9
de resposta a estimulos Proteases 18 53
LPTL 24 44
GPDL 6 9
Familia COBRA 11 25
Familia SKU5 3 1
Familia de ancoragem de pepitidecs GPI| (GAPEP) 8 2
Proteinas desconhecidas com ancora GPI 43 52
Total 1049 2143
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5.1.1. Identificagcdo, caracterizacdo e classificagdo dos membros da familia
COBRA em soja

Na anotacdo de genes da parede celular foi possivel verificar a presenca
de uma familia génica ainda pouco conhecida em soja, a familia COBRA. Em
Arabidopsis, mutantes COBRA resultam em niveis reduzidos de celulose e na de
posicdo desorganizada das microfibrilas, causando defeitos na parede celular
(Fernandez et al., 2005). Em arroz, mutantes BC1, que codificam proteinas
COBRA, possuem uma reducdo no teor de celulose e na espessura da parede
celular (Li et al., 2003; Liu et al., 2013). Esses dados sugerem que as proteinas
COBRA estéo possivelmente envolvidas no desenvolvimento de varios tecidos e
possuem um importante papel na montagem da estrutura primaria da parede
celular. Considerando essa importante fun¢ao na biossintese da parede celular, os
genes COBRA de soja foram identificados e caracterizados.

No genoma de soja foram identificados um total de 32 genes candidatos na
primeira busca por genes COBRA homologos a Arabidopsis. Apés remover as
sequéncias redundantes e os transcritos, 24 genes COBRA putativos foram
identificados no genoma de soja. Os genes putativos foram verificados na
ferramenta Pfam para confirmar a presenca do dominio caracteristico da familia
COBRA. Em apenas um candidato nédo foi encontrado o dominio COBRA e, por
isso, foi removido das analises subsequentes. Com a remocao dessa sequéncia, o
namero total de genes COBRA no genoma de soja anotados foram 23 (Tabela 2).

Os genes COBRA possuem tamanho entre 2.172 a 4.805 pb e proteinas
com 209 a 671 residuos de aminoéacidos. Todos os genes COBRA em soja foram
denominados GmCOBRA e nomeados de acordo com a ordem de seus homélogo
em Arabidopsis. Os paralogos de GmCOBRA foram nomeados com base na sua

localizacdo no cromossomo em seu subgrupo.



Tabela 2. Genes COBRA identificados no genoma de soja e suas caracteristicas.

Gene ID Anotacéo Taman(hbopgia CDS CCVS domain Peptideo sinal N-terminal  Potencial local-@ NUmero de éxons  Chr
Glyma.04G006100 GmCOBL1a 1344 sim sim P(418) 6 4
Glyma.06G005800 GmCOBL1b 1338 sim sim P(419) 6 6
Glyma.1G003300 GmCOBL10a 573 sim sim P(623) 2 11
Glyma.12G213400 GmCOBL10b 2016 sim ndo P(647) 2 12
Glyma.13G288300 GmCOBL10c 2001 sim ndo P(642) 2 13
Glyma.07G243200 GmCOBL7a 1932 sim sim P(621) 2 7
Glyma.09G039900 GmCOBL7b 1953 sim sim P(624) 2 9
Glyma.17G030700 GmCOBL7c 1935 sim sim P(620) 2 17
Glyma.01G240200 GmCOBL11 1800 sim sim no 4 1
Glyma.04G160000 GmCOBL4a 1377 sim sim P(429) 6 4
Glyma.06G205500 GmCOBL4b 1377 sim sim P(429) 6 6
Glyma.08G249800 GmCOBL4c 1296 sim sim P(408) 6 8
Glyma.18G272100 GmCOBL4d 1296 sim sim P(408) 6 18
Glyma.19G033600 GmCOBL4e 1296 sim sim P(408) 6 19
Glyma.02G196100 GmCOBa 1110 sim nado no 4 2
Glyma.04G160100 GmCOBb 1371 sim sim P(429) 6 4
Glyma.05G019100 GmCOBc 630 sim sim no 5 5
Glyma.06G205400 GmCOBd 1371 sim sim P(429) 6 6
Glyma.08G249700 GmCOBe 1347 sim sim P(422) 6 8
Glyma.13G053300 GmCOBf 1377 sim sim P(432) 6 13
Glyma.17G080600 GmCOBg 1365 sim sim P(429) 6 17
Glyma.18G271900 GmCOBh 1263 néo sim no 6 18
Glyma.19G033500 GmCOBI 1365 sim sim P(428) 6 19

8¢
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5.1.2. Analise filogenética da familia COBRA em soja

Para investigar as rela¢des evolutivas entre os membros da familia COBRA
de soja com demais leguminosas e eudicotiledéneas, foi construida uma arvore
filogenética a partir do alinhamento de 72 sequéncias de proteinas COBRA de soja,
Arabidopsis thaliana, Vitis vinifera, Medicago truncatula e Phaseolus vulgaris.

A andlise da arvore filogenética obtida permitiu identificar que os
homélogos COBRA pertencentes as diferentes espécies podem ser divididos em 5
grupos (I-V) (Figura 11). Os grupos | e Il foram os maiores em numero de genes
com 20 e 14 membros, respectivamente. O grupo menor foi o lll contendo apenas
5 membros.

No genoma de Arabidopsis estdo anotados 11 genes COBRA. Seis
membros dessa familia possuem representantes em soja (Tabela 2). Os
GmCOBRA foram agrupados no mesmo clado do seu homélogo em Arabidopsis
(Figura 11). A maioria dos genes COBRA de Arabidopsis possuem mais de um
homélogo em soja. Como exemplo, o gene denominado COB em Arabidopsis foi o
gue apresentou maior niumero de representantes em soja, sendo um total de nove
(Tabela 2). Todos esses representantes foram classificados no grupo | com as
demais espécies (Figura 11). Esse fato sugere que a maioria dos GmCOBRA foram
duplicados apds a divergéncia entre essas espécies gerando novos paralogos em

soja.
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Figura 11. Arvore filogenética dos genes COBRA. A arvore filogenética foi gerada

no MEGA7 usando o método de Neighbor-Joining. Utilizamos o total de 72
sequéncias codificadoras de proteinas de diferentes espécies.
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5.1.3. Duplicagdo dos genes COBRA, localizagdo e distribuicéo

cromossomial

Em comparagdo com Arabidopsis, a soja sofreu ao menos duas
duplicagcbes completas do genoma ao longo da sua histéria evolutiva (Schmutz et
al., 2010). Para identificar os pares de genes duplicados, compreender a duplicacao
e expansao dos genes COBRA em soja, analisamos os eventos de duplicacdo de
COBRA em todo o genoma de soja. Todos os GmCOBRA foram distribuidos
preferencialmente em duplicacdo em blocos (Tabela 3). A andlise indicou que cerca
de metade do GmCOBRA sofreu duplicacdo em tandem, o que provavelmente

contribui para a sua expansao no genoma de soja (Tabela 3).

Tabela 3.Lista dos eventos de duplicacdo dos genes COBRA em soja.

Gene Tipo de Duplicacéo
GmCOBL1a Duplicagédo Segmentar e em Bloco
GmCOBL1b Duplicacdo Segmentar e em Bloco
GmCOBL10a Duplicagédo Segmentar e em Bloco
GmCOBL10b Duplicacdo Segmentar e em Bloco
GmCOBL10c Duplicagédo Segmentar e em Bloco
GmCOBL7a Duplicacdo Segmentar e em Bloco
GmCOBL7b Duplicagdo Segmentar e em Bloco
GmCOBL7c Duplicacdo Segmentar e em Bloco
GmCOBL11a Duplicagdo Segmentar e em Bloco
GmCOBL4a Duplicacdo em Tandem e em Bloco
GmCOBL4b Duplicagdo em Tandem e em Bloco
GmCOBL4c Duplicacdo em Tandem e em Bloco
GmCOBL4d Duplicagdo em Tandem e em Bloco
GmCOBL4e Duplicacdo em Tandem e em Bloco
GmCOBa Sem informacodes
GmCOBb Duplicacdo Segmentar e em Bloco
GmCOBc Duplicacdo em Tandem e em Bloco
GmCOBd Duplicagédo em Tandem e em Bloco
GmCOBe Duplicacdo em Tandem e em Bloco
GmCOBf Duplicagédo em Tandem e em Bloco
GmCOBg Duplicagdo em Tandem e em Bloco
GmCOBh Sem informacgoes

GmCORBiI Duplicagcdo em Tandem e em Bloco
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O mapeamento de 23 genes GmCOBRA nos 20 cromossomos de soja
indicou uma distribuicdo heterogénea (Figura 12). Os genes foram distribuidos em
14 dos 20 cromossomos de soja. Os cromossomos 3,10, 14, 15, 16 e 20 nao

apresentaram genes. Todos 0s genes pertencentes a subfamilia GmCOB e
GmCOB4 sofreram duplicagdo em tandem e em bloco e, ainda, apresentaram

colinearidade. Estes genes séo provavelmente par de pardlogos que divergiram ao
longo do tempo em soja.
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Figura 12. Distribuicdo do GmCOBRA nos cromossomos de soja. Somente 0s

cromossomos que possuem genes COBRA estdo representados. As linhas
vermelhas indicam a duplicacéo dos genes paralogos.
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5.1.4. Estimativa da taxa de substituicdo sindnima e nao-sinénima (Ka/Ks) e

estrutura génica

Para mensurar a divergéncia entre GmCOBRA parélogos no genoma de
soja, foram analisados os indices Ka/Ks para todos os pares de genes paralogos.
Os indices sugerem que 0s genes estao sob forte pressdo negativa, uma vez que
os valores de Ka/Ks sao inferiores a 1 (Apéndice — Tabela 2). Todos os pares de
genes parélogos obtiveram valores de Ks entre 0,073 a 0,22. A transformacéo
desses valores Ks em tempo de divergéncia mostrou que os GmCOBRA paralogos
divergiram entre 5,64 e 16,92 Mya, com uma média de 10,34 Mya. O ultimo evento
de duplicacdo total do genoma (WGD) de soja foi ha aproximadamente 13 Mya.
Este resultado sugere que a duplicacdo desses paralogos ocorreu apos a ultima
duplicacdo completa do genoma soja.

Os genes duplicados podem apresentar diferencas estruturais que muitas
vezes levam a geracdo de pardlogos com diferentes fungbes. Para investigar a
diversidade estrutural dos GmCOBRA e seus possiveis mecanismos de evolucao
estrutural, analisamos a estrutura e a organizacao dos éxons/introns na sequéncia
de codificacdo. Ocorreu uma mudanca no namero de éxons (2 a 6) entre as
subfamilias COBRA. A maioria dos pardlogos compartilharam estrutura
parcialmente semelhante (Figura 13).

GmCOBLla e s S — S
GmCOBLIE -— s S

GmCOBL10a S

GmCOBL10b L ]
GmCOBL 10 N A

GmCOBLTa A ——
GmCOBLTh ey ]

OGmOCOBL e . ] -——
GmOOBL1L - S — S
GmCOBL4a - - A S TS S
GinCOBLAL L] L __J . ] L] L ] L]
GmOCOBL4e - L2 - L L L ]
GmCOBLdd - - S S
GmCOBL4e - a2 4 9 4 SISSSaamm amm R 4 Saaammms 20 S
GmCOBa - - e -
GmCOBb - - A 200 O S
im0 e - - L K ] -
GmCORd - . L] L o = ]
GmCOBe L L L - :
GmCOBT - - A L B ] —
GmCOBg - - — -
GmCOBh L L L L == = ]
GmCOBi - - A - -——

v ity ] Wy LEE 25 e [ Ty

Figura 13. Estrutura génica das 23 sequéncias COBRA em soja. Os éxons séo
representados em retangulos pretos, 5'UTR em retangulos cinza e introns em linhas
pretas.
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5.1.5. Perfil de expresséao e funcao biolégica da familia COBRA em soja

A analise do perfil de expressdo de genes pardlogos pode fornecer
importantes evidéncias sobre uma possivel especializacdo funcional. A fim de
analisar o padrao de expressdo dos GmCOBRA, foram construidos heatmaps com
dados de bibliotecas de RNA-seq geradas a partir de amostras de soja em
diferentes etapas do desenvolvimento. O perfil de expresséo obtido mostrou que a
maior parte dos GmCOBRA séo pouco expressos (Figura 14A e B). Como exemplo,
dentre os GmCOBRA 7, somente o0 gene GmCOBL7c apresentou expressao na
maioria dos tecidos. O GmCOBL7a parece ter uma maior expressao somente em
tecidos de sementes em desenvolvimento e germinagéo (Figura 14B), assim como
0os GmCOBg, h e i durante a germinacao. Ja os GmCOBL10b e c parecem possuir
uma maior expressado em tecidos reprodutivos como antera, flor, flor aberta e ndo
aberta (Figura 14A). Enquanto que os genes GmCOBL10a, GmCOBf, e
GmCOBL1a-b nédo tiveram expresséo detectada nos tecidos investigados.

Pares de genes paralogos apresentaram diferentes niveis de expressao.
Por exemplo, os GmCOBb mostraram maior expressao na maioria dos tecidos
investigados, enquanto que os GmCOBa e GmCOBc mostraram baixissima
expressado nos mesmos. Esses dados sugerem que os genes paralogos GmCOB e
GmCOBL adquiriram func¢@es diferentes ap6s o evento de duplicacdo sofrido no
genoma de soja. Além disso, a analise de ontologia génica dos GmCOBRA de soja,
utilizando a ferramenta AgriGO, mostrou que estes genes estdo relacionados a
duas principais funcdes bioldgicas (Apéndice — Figura S1). Um grupo de genes foi
descrito como relacionado a montagem, organizacdo e regulacédo biolégica da
parede celular. Enquanto outro grupo esta envolvido na biogénese e no
crescimento celular (Apéndice — Figura S1), funcdes ainda ndo descritas para esta

familia génica.
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5.2. Caracterizacdo do perfil de expressdo dos genes pertencentes as vias

de sintese, arquitetura e montagem da parede celular em sementes de soja

Apoés a identificacdo e anotacdo dos genes relacionados a sintese da
parede celular em soja, as 13 bibliotecas de RNA-seq relacionadas aos estagios de
desenvolvimento de sementes de soja foram mapeadas nos mesmos A
caracterizacdo da expressdo de cada um dos genes envolvidos com a parede
celular foi feita através do valor RPKM e plotados os graficos referentes a
frequéncia e expressdo dos genes das diferentes vias de sintese e regulacéo da
parede celular.

Nos gréaficos de frequéncia (Figura 15A e B) é possivel analisar o numero
de genes que estdo sendo expressos em funcdo dos niveis de expressdo dados
em RPKM durante os diferentes estagios de desenvolvimento da semente. Com
isso, observou-se que existe uma maior frequéncia de genes de parede celular
sendo expressos com 0 RPKM (log2) acima de 1, com picos de expressao em torno
de 2. No estagio de embriogénese da semente, na fase de 22-24 DAF existe um
pico de frequéncia génica com RPKM (log2) em relacdo as fases 4 e 12-14 DAF,
ou seja, existe uma maior quantidade de genes envolvidos com parede celular
sendo expressos nessa fase em comparacdo com as outras fases do seu grupo
(Figura 15A). No estagio de desenvolvimento, existe uma expressao decrescente
dos genes da parede celular a partir do primeiro estagio de cotilédone (5-6mg COT),
culminando na menor quantidade de genes expressos em semente seca (Dry
seed). As fases de 4 DAF, 12-14 DAF e 5-6 mg WS tiveram 0 mesmo padrao de
guantidade de genes sendo expressos. Ja durante a germinacao, a quantidade de
genes expressos envolvidos com a parede celular aumenta gradativamente em eixo
embriondrio a partir da semente seca (Figura 15B). Entre 12 e 24HAI ndo ocorrem
grandes variacdes no numero de genes de parede celular e na sua expressao.

A fim de elucidar quais vias estavam sendo enriquecidas ao longo do
desenvolvimento da semente tanto em numero de genes, quanto ao nivel de
expressao, foram analisados os heatmaps obtidos a partir da anotacdo dos genes
de parede celular em cada via de biossintese e também de sua expresséo. Os

heatmaps apresentam a frequéncia de genes e sua expressdo em RPKM de acordo
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com as suas vias de sintese, arquitetura e montagem da parede celular
correspondentes exibidas na Tabela 1. Para uma melhor visualizacdo, os dados
foram divididos em dois grupos: o primeiro grupo consistiu-se nos estagios de
desenvolvimento da semente (desde a embriogénese até a maturacdo da semente)
e 0 segundo grupo abrange os estagios germinativos do eixo embrionario apos a
embebicdo da semente.

No desenvolvimento da semente, as vias que apresentaram um maior
enriquecimento em numero de genes ao longo do desenvolvimento foram as vias
de geracado de substrato (acucar nucleotideos e biossintese de fenilpropandides),
endocitose e familia GT 8 (Figura 16A). Em consonancia, o nivel de expresséo
dessas mesmas vias aumentou ao longo do desenvolvimento da semente (Figura
16B). Em contraste, as vias de peroxidase, AGP’s, HRGP’s, xiloglucanos foram
altamente expressas ao longo de todo o desenvolvimento da semente, mesmo néo
ocorrendo um aumento no niumero de genes. Isto sugere que, independentemente
da quantidade de genes, algumas vias podem ter expressdo aumentada a partir da
contribuicdo de apenas alguns membros da respectiva familia génica. Este fato
também foi mostrado anteriormente neste trabalho para a familia de genes COBRA.
Ainda no grupo de desenvolvimento da semente, muitas vias apresentaram pouco
enriguecimento em numero de genes, sendo algumas delas: extensinas, lacases,
stelacianinas, glicosilfosfatidilinositol (GPI) — ancoragem, receptores like-kinases e
ramnogalacturanas. Em consonancia, a expressao de genes dessas mesmas vias
também foi baixa.

No grupo abrangendo o estagio germinativo do eixo embrionario ocorreu
um enriquecimento em numero de genes das mesmas vias que estavam sendo
enriquecidas no grupo de desenvolvimento da semente (Figura 16C). No entanto,
algumas vias apresentaram expressdes contrastantes ao niumero de genes. Assim,
a expressao das vias foi dividida em trés clusters hierarquicos: alta, baixa e média
expressao ao longo de todos os estagios de desenvolvimento do eixo embrionario
(Figura 16D). Entre as vias que apresentaram alta expressdo, algumas se
destacaram, tais como: geracdo de substrato, endocitose, proteinas com ancoras
GPI, familia glicosil hidrolases 17, arabinogalactanas, expansinas, peroxidases,

xyloclucanas, proteases, familias GT 8,31 e 47, HRGPs, UgES5 e celulose sintase.
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Além disso, a via de celulose sintase-like aumentou a sua expressao longo
do desenvolvimento do eixo, atingindo o seu pico de expressao em 24 horas apos
a germinacdo. O mesmo aconteceu para as vias de nodulinas de estimulo rapido
(ENOD), pectinas esterases, LPTL e familia 9 de glicosil hidrolases. Ja as vias de
SKU 6 e 7 apresentaram uma expressado minima ao longo da germinacéao.

A identificagcdo de genes-chave que sirvam como marcadores moleculares
para uma caracteristica ou via de interesse tem sido uma das principais ferramentas
biotecnoldgicas para o melhoramento vegetal nos ultimos anos. Durante a analise
global da expressao dos genes de parede celular durante o desenvolvimento e
germinacao da semente de soja, foi possivel observar que alguns desses genes
parecem ter uma maior contribuicdo na biossintese de parede celular,
principalmente no eixo embrionario durante a germinacao. Esta ultima é uma etapa
crucial no desenvolvimento da cultura de soja, uma vez que todo o sucesso da
cultura perpassa pelo sucesso germinativo da semente. Os genes-chave
envolvidos com a regulacéo da parede celular que apresentaram maior expressao
e, portanto, contribuiram mais para o enriquecimento da via estdo apresentados na
Figura 17. Dentre eles estdo genes de acUcar nucleotideos, familia GT 8,
expansinas, celulose sintase-like, arabinogalactanas, celulose sintase,

peroxidases, COBRA, hidroxiprolinas e xiloglucanos.

5.3. Caracterizacdo morfoldgico-tecidual da parede celular do eixo

embrionario durante a germinacdo da semente de soja

A fim de reforcar a compreensdo das atividades metabdlicas que estédo
ocorrendo na parede celular do eixo embrionario durante o processo de germinacéo
e compara-las com os dados moleculares das bibliotecas de transcriptoma do eixo
embrionario, foram realizadas andlises fenotipicas tanto macro quanto
microscopicas do eixo embrionario das sementes de soja durante a germinacgao.
As andlises foram realizadas em condi¢cdes semelhantes as das bibliotecas de
transcriptoma, sendo elas: eixo embrionario quiescente (Oh de germinacgéo), eixo

embrionario em 3, 6, 12 e 24 horas ap0s a embebicédo da semente.
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Figura 17. Expresséo de genes-chave envolvidos na regulacao da parede celular
em eixo embrionario de sementes de soja durante a germinacdo. Os graficos
mostram a expressao dos genes com a descrigdo do seu respectivo homélogo em

Arabidopsis, durante os estagios de desenvolvimento da semente e germinacgao do
eixo embrionario.
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Figura 17. Continuagéo

5.3.1. Caracterizacdo fenotipica do eixo embrionario durante os estagios de
germinacdo da semente de soja

Primeiramente, foi realizada uma andlise fenotipica macroscopia do eixo
embrionario de 3, 6, 12 e 24 horas apds a embebicdo (Figura 18). A partir das
imagens é possivel observar 0 aumento crescente do eixo embrionario ao longo da
germinacao, culminando em seu maior tamanho no ponto de 24 HAI, quando a
germinacao ja esta completa. O crescimento do eixo embrionario durante a
germinacao parece estar relacionado com a alta expressdo de genes das vias de
geracao de substrato, expansinas, peroxidades, xyloclucanos, arabinogalactanos e
sintese de celulose (Figura 16). Essas vias sao estritamente necessarias para a

expansao, alongamento e crescimento celular.

3HAI 6HAI 12HAI 24HAI

Figura 18. Eixo embrionario durante a germinacdo da semente de soja. HAI —
Horas ap0s a embebicdo. Escala 1 cm.
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5.3.2. Caracterizagao tecidual da parede celular do eixo embrionario durante
0s primeiros estagios de germinacdo da semente de soja

Para a andlise microscopica do eixo embriondrio durante a germinacao,
foram feitos cortes longitudinais ao longo do eixo embrionario de 3 e 24 HAI. Para
uma melhor visualizacdo, o material foi dividido em trés areas: meristema radicular,
procambio e meteristema apical.

Nas observacdes microscopicas foi possivel analisar a anatomia basica do
eixo embrionario (Figura 19). As imagens apresentaram uma anatomia basica de
tecidos meristematicos. A protoderme € glabra com células isodiamétiricas. O
procambio € constituido por células alongadas envolto pelos meristemas
fundamentais medular e cortical. Pode-se evidenciar a diferenca entre os eixos de
3h para 24h, onde, devido ao crescimento primario e expansao celular, as células
do eixo embrionario de 24h apresentam-se maiores tanto em extensdo quanto em
diametro. Além disso, as células do eixo de 24 horas sado mais targidas em relacdo

ao eixo de 3 horas e o procambio parece alongar-se por toda extensao do eixo.

5.3.3 Medicéao de fluorescénciarelativa de celulose da parede celular do eixo

embrionario durante a germinacédo da semente de soja

Considerando que genes-chave para a formacé&o das microfibrilas de
celulose (Figura 17) possuem aumento da expressdo em eixo embrionario durante
a germinacdo de sementes de soja, a medida do contetdo de celulose a partir da
intensidade de fluorescéncia pode ser usada na validacdo dessa modulacdo da
biossintese de parede celular ao longo da germinacdo. Ap6s a medicdo da
fluorescéncia relativa de celulose dos tecidos, os resultados mostraram que 0 eixo
embrionario de 24h apés a embebicdo possui uma maior fluorescéncia de celulose
em relacdo ao eixo de 3h em todas as trés areas - meristema radicular, procambio
e meteristema apical (Figura 20). Esse dado refor¢ca os dados de expressao, onde
0s genes de celulose sintase aumentaram sua expressdo ao longo do
desenvolvimento do eixo embrionario durante a germinacdo da semente (Figura
17F).
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Figural9. Anatomia do eixo embrionario durante 3 (acima) e 24 (abaixo) horas de
germinacao. A — Meristema radicular; B — Procambio; C- Meristema apical. Pd — Protoderme,
Pc — Procambio, Mfm — Meristema fundamental medular, Mfc — meristema fundamental

cortical.
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Figura 20 Fluorescéncia relativa de celulose nos eixos de 3 e 24 horas apés a
embebicédo. A-C. eixo embrionario de 3h, D-F eixo embrionario de 24h. (A, D)
meristema radicular; (B, E) procambio; (C, F) meristema apical. G. Gréfico de
fluorescéncia relativa de celulose nos tecidos. * diferencas entre as médias
estatisticamente significativas com p< 0,05 ** - diferencas entre as médias
estatisticamente significativas com p< 0,01.
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5.3.4. Determinacgao da atividade peroxidase

A peroxidase apresentou alta expresséo ao longo do desenvolvimento tanto
da semente quanto do eixo embrionario. Para reforcar a compreensdo das
atividades metabodlicas de parede celular que estdo ocorrendo ao longo do
desenvolvimento do eixo embrionario durante a germinacdo, realizamos a
determinacao da atividade da enzima peroxidase em membrana apds a separacao
em gel.

Apo6s a eletroforese e posterior transferéncia das proteinas do gel para
membrana e revelacdo da atividade, foi possivel observar duas bandas majoritarias
tanto em 12 quanto em 24 horas apés a embebicdo (Figura 21). De acordo com
esta analise, a peroxidase apresenta atividade reduzida em eixo embrionéario nas

primeiras horas de embebicdo, aumentando a sua atividade ao longo da

germinacdo da semente, o que coincide com os dados de expressao génica.

Figura 21 Atividade da enzima peroxidase determinada em membrana apds a
separacdo das proteinas por eletroforese nativa a 12%. M — Marcador de massa
molecular. 0, 3, 6, 12 e 24 horas apGs a embebicado do eixo embrionario.
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6 DISCUSSAO

O Brasil é o segundo maior produtor global de soja, que por sua vez, € uma
das mais importantes fontes de Oleo comestivel e proteina. A soja se tornou a
primeira espécie de leguminosa a ter seu genoma totalmente sequenciado
(Schmutz et al., 2010), abrindo novas possibilidades de estudos genémicos com
esta espécie. Junto a este avanco, o desenvolvimento de novas ferramentas de
analise génica como o RNA-Seq, que é capaz de fornecer o perfil do transcriptoma
em diferentes tecidos e fases do desenvolvimento, permite a realizacdo de
pesquisas comparativas de processos importantes para o desenvolvimento celular
(Wang et al., 2010).

O embrido da semente, 6rgdo vital para a futura plantula, inicia sua
formacdo no momento da fertilizacdo do 6vulo e desenvolve-se durante o processo
de maturacédo da semente até que o grau de umidade diminua, o que impossibilita
0 seu crescimento. O processo de germinacao inclui uma combinagéo de processos
biofisicos, bioguimicos e fisioldgicos (Bradford; Goldberg et al., 1994). Durante todo
esse processo, a parede celular desempenha papel crucial no crescimento e
desenvolvimento celular, garantindo o sucesso da formagédo da futura plantula
(Reid, 1985; Ben-Tov et al., 2015).

A germinacgao inicia-se com a embebicdo, onde a quantidade de agua
absorvida pela semente deve ser suficiente para retomar e continuar o processo de
desenvolvimento do embrido. A absor¢cdo de agua pelas células resulta no

afrouxamento da parede celular, o que facilita a expanséo celular e a protuséo do
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eixo (Bewley et al., 2013). Com a entrada de &gua, iniciam-se 0S processos
bioquimicos preparatérios, como a digestdo, translocacdo e assimilacdo das
reservas acumuladas ao longo da formacdo da semente para o correto
desenvolvimento do embrido. Os fatores que limitam a expansao do embrido devem
ser regulados de maneira apropriada em sementes. Para tal, uma série de genes
devem ser finamente regulados (Bewley et al., 2013). A compreensdo dos
mecanismos moleculares que regem o desenvolvimento da semente e do embrido
podem fornecer valiosas informacdes a respeito do controle do desenvolvimento e
germinacao das sementes.

Assim, o presente estudo visou caracterizar as variagdes de expressao dos
genes envolvidos com a biossintese da parede celular vegetal em diversos estagios
do desenvolvimento de sementes de soja, com enfoque na regulacdo de parede
celular em eixo embrionario durante a germinacdo. Para tal, realizamos uma
identificacdo e analise global das vias que estavam sendo enriguecidas, tanto em
frequéncia génica quanto em expressdo durante os estagios de desenvolvimento
da semente e do eixo embrionario durante a germinacéo. Além disso, realizamos a
andlise de uma familia génica de parede celular e também a caracterizacéo
morfolégico-tecidual do eixo embrionario durante a germinacdo de sementes de

soja.

6.1. Identificacdo de genes de parede celular em soja

Pela importancia das contribuicbes da parede celular e de seus
componentes para inUmeros processos bioldgicos da planta e para processos
industriais, como producéo de papel (Ververis et al., 2004), qualidade e textura de
alimentos (Brummell e Harpster, 2001), producédo de bioetanol (Sticklen, 2008),
entre outros, cresce as tentativas de manipulacéo genética e técnicas de producéo
com o intuito de modificar tanto a qualidade quanto a quantidade dos componentes
da parede.

No entanto, a manipulagdo dos principais componentes da parede, 0s
polissacarideos, tem sido dificultada pela falta de conhecimento sobre os
mecanismos de controle das etapas de biossintese dos componentes juntamente

com a pouca compreensao das interacOes fisicas e quimicas entre oS mesmos.
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Contudo, a disponibilidade de sequéncias da parede celular de Arabidopsis
(Building, 2010) e os avancos das abordagens genbmicas tém facilitado a
identificacdo e descricdo dos processos genéticos envolvidos na biossintese dos
componentes da parede, como os relacionados a celulose (Arioli et al., 1998;
Appenzeller et al., 2004; Persson et al., 2005; Paredez, 2006; Endler e Persson,
2011; McFarlane et al., 2014; Kaur et al., 2016), hemiceluloses (Burton, 2006;
Bernal et al., 2008; Liepman e Cavalier, 2012), pectinas (Willats et al., 2001,
Gwanpua et al., 2016; Zega e D’Ovidio, 2016; Lin et al., 2017; Wallace e Williams,
2017) e de proteinas relacionadas a parede celular (Lindstrom e Vodkin, 1991;
Roudier, 2002; Draeger et al., 2015; Cosgrove, 2016b; Tanaka et al., 2017).

Um dos maiores desafios na identificacdo dos genes responsaveis pela
formacdo da parede celular é o grande numero de genes e de familias génicas
envolvidas em todo o processo. Além disso, as fun¢des de muitos desses genes
ainda sao desconhecidas. No presente estudo, usando Arabidopsis como
referéncia, conseguimos identificar o total de 2.143 genes responsaveis pela
biossintese e montagem da parede celular em soja. As vias que tiveram o maior
namero de genes foram as de biossintese de fenilpropanoides (220), Peroxidases
(188), Pectinas esterases (132), Poligalacturanas (108), GT familia 8 (86) e vias de
interconversado de acucar-nucleotideos (83).

Dentre as proteinas estruturais e modificadores da parede celular, foi
analisada mais detalhadamente neste trabalho a familia COBRA em soja. A familia
COBRA é tida como necesséaria para correta expansao celular (Schindelman et al.,
2001; Roudier, 2002), mediacéo do crescimento do tubo polinico (Li et al., 2013),
rendimento de grdos (Hochholdinger et al., 2008) e na interferéncia direta no
conteudo de celulose da parede celular (Thumma et al., 2009; Liu et al., 2013),
sendo requerido para a sintese da mesma (Persson et al., 2005).

Nesta ocasido, identificamos um total de 23 genes COBRA em todo o
genoma de soja, 0 que corresponde a mais que o dobro de genes COBRA em
Arabidopsis (11) (Tabela 2). Esse aumento no niumero de genes COBRA em soja
parece ser devido as duplicagcbes sofridas no genoma da soja (Schmutz et al.,
2010), também analisadas nesta mesma ocasido. Todos os genes COBRA de
Arabidopsis, milho e arroz, exceto AtCOBL1, AtCOBL4 e AtCOBL5, foram
confirmados como proteinas com ancoras GPI (Borner et al., 2002; Roudier, 2002;

Li et al., 2003; Brady et al., 2007). Uma ancora GPI indica que a proteina esta
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localizada na superficie das membranas biolégicas no espago extracelular
(Eisenhaber et al., 1998, 1999). A nossa anotacdo dos genes COBRA reforcaram
a ideia do seu potencial como proteinas com ancoras GPI em soja (Tabela 2).
Alguns autores sugerem que arvores filogenéticas podem ser usadas para
determinar a ontologia de genes em familias génicas (Eisen, 1998; Remm et al.,
2001; Wu et al., 2006). No presente estudo, a analise filogenética mostrou que 0s
23 membros da familia COBRA em soja podem ser divididos em cinco clados: um
com similaridade com COB, outro com similaridade com COBL7, outro semelhante
ao COBL4 e os outros dois grupos com similaridade com COBL10 e 11 e com
COBL2 e 1 (Figura 11). A diferenga na estrutura génica quanto ao nimero de éxons
e introns oferece um suporte a essa divisdo em cinco clados (Figura 13).

ApoOs a analise da sequéncia génica dos membros da familia COBRA em
soja, focamos em predizer a funcdo de todos os membros identificados. Alguns
membros da familia COBRA j& possuem sua funcdo bem conhecida em outros
organismos. A subfamilia COB ja foi predita em Populus como expressa em
resposta a estresses e horménios (Ye et al., 2009). Em Arabidopsis, ja foi visto que
essa subfamilia € responséavel pela expanséo celular (Schindelman et al., 2001) e
em arroz, COB é expresso principalmente no desenvolvimento de células do
esclerénquima, em feixes vasculares e na montagem das microfibrilas de celulose
(Lietal., 2003; Liu et al., 2013). Membros da subfamilia COB em algodao obtiveram
correlacgdes significativas com caracteristicas da qualidade da fibra (Niu et al., 2015)
e em tomate a subfamilia COB desempenha um papel importante na arquitetura da
parede celular e fornece uma potencial ferramenta genética para prolongar a vida
atil do fruto (Cao et al., 2012). No presente estudo, os membros da subfamilia COB
de soja apresentaram expressao em diferentes 6rgaos e tecidos, o que pode indicar
que os membros dessa subfamilia sdo requeridos para a correta arquitetura da
parede celular, ancorando as microfibrilas de celulose.

Membros da subfamilia COBL4 ja foram preditos como reguladores da
deposicao da parede celular secundaria (Sato et al., 2010), mostrando expresséo
preferencial nos troncos e caules (Niu et al., 2015). Em soja, alguns membros da
subfamilia COBL4 nao apresentaram expressao. No entanto, o gene GmCOBL4c
apresentou expressao no caule (Figura 14). JA os membros da subfamilia COBL10
parecem expressar-se apenas nos tecidos florais de soja. Em Arabidopsis, foi

relatado que mutagdes no gene COBL10 causam esterilidade gametofita devido ao
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crescimento reduzido do tubo polinico (Li et al., 2013), o que poderia explicar a
expresséo preferencial deste gene em tecidos reprodutivos de soja.

No geral, na andlise de expressao génica, demonstra-se que 0s subgrupos
da familia COBRA possuem padrdes tecido-especifico e funcdes distintas em soja,
0 que pode sugerir que 0s membros da familia COBRA sao expressos em tecidos
especificos para facilitar a expanséo das células vegetais.

6.2. Correlacdo entre a expressado génica e dinamica da parede celular

A parede celular da planta € uma estrutura altamente organizada e
dindmica, que fornece ndo sO suporte mecanico para a célula, mas também
responde a indmeros fatores bidticos e abidticos. Durante os estagios de
desenvolvimento e germinacdo das sementes de soja, 0os genes da parede celular
contribuem para o enriquecimento das vias de geracdo de substrato (acucar
nucleotideos e biossintese de fenilpropandide), endocitose e familia GT 8 (Figura
16).

O metabolismo de fenilpropandides, maior classe de componentes
encontrado na identificacdo dos genes, compreende uma série de reacdes
bioquimicas que fornecem a planta importantes compostos fendélicos como
flavonodides, antocianinas e taninos (Weisshaar e Jenkinst, 1998). Dentre as muitas
funcdes desses compostos estdo inclusas as de componentes estruturais,
producdo de pigmentos, protecdo contra estresses e sinalizacdo (Weisshaar e
Jenkinst, 1998). Em sementes de soja, ja foi descrita anteriormente a biossintese e
acumulacdo de isoflavondides durante todo o desenvolvimento da semente
(Dhaubhadel et al., 2003), o que corrobora com a alta expresséo dessa via durante
o processo de formacao e desenvolvimento da semente.

As GTs entdo entre os maiores grupos de enzimas e podem ser divididas
em mais de 50 familias em plantas (Keegstra e Raikhel, 2001). No geral, a
homologia dentro das familias GT € baixa, o que dificulta a definicdo de funcéo
baseada na similaridade de sequéncias (Breton e Imberty, 1999; Rosén et al.,
2004). No entanto, a maioria das familias dessas enzimas catalisam a formacéo de

ligacdes glicosidicas, utilizando doadores de agucar que possuem um grupo de
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fosfato (Lairson et al., 2008). Essa atividade seria importante para a montagem da
parede celular nos tecidos em desenvolvimento, como os de sementes.

As vias de interconversado de acucar nucleotideos representam uma série
de reacOes enzimaticas pelas quais as plantas sintetizam monossacarideos
ativados para a formacgao dos polissacarideos da parede celular (Seifert, 2004). As
glicosiltransferases utilizam o0s acucares nucleotideos como doadores de
monossacarideos na sintese da parede celular (Gibeaut, 2000; Seifert, 2004
Reiter, 2008). Esse fato explica o enriquecimento dessas vias durante o processo
de desenvolvimento da semente e germinagdo do eixo embrionério.
Provavelmente, essas vias sdo requeridas durante esses estagios para a formacao
e remodelamento da parede celular.

Outra via que também se manteve em alta expressdo durante o
desenvolvimento tanto da semente quanto na germinacao do eixo embrionario foi
a via de peroxidase. As peroxidases de parede celular possuem uma dupla
atividade. Elas sdo capazes de regular os niveis de espécies reativas de oxigénio
geradas no metabolismo celular como o peréxido de hidrogénio, desempenhando
um papel fundamental no crescimento celular, controlando a sintese/fortalecimento
e o0 afrouxamento da parede (Kawano, 2003; Passardi et al., 2004; Francoz et al.,
2015). No presente trabalho, além da andlise in silico da expressdo das vias de
peroxidase durante a germinacdo do eixo embrionario, determinamos a atividade
da peroxidase no decorrer das primeiras horas de germinacao. Nesta analise, a
peroxidase apresentou aumento da sua atividade nos pontos de 12 e 24h de
germinacao do eixo embrionario (Figura 22). Nas primeiras horas de contato da
semente quiescente com a agua, ocorre a entrada de agua nas células e a
consequente expansao celular. A expressao crescente de expansinas a partir do
ponto de 3h de embebicdo esta fortemente associada ao afrouxamento da parede
celular. A peroxidase é capaz de contribuir no afrouxamento da parede celular
regulando a concentracdo local de H202 ou gerando radicais de oxigénio que
podem quebrar as ligacdes covalentes nos polimeros da parede celular (Francoz
et al., 2015), facilitando o alongamento do eixo embrionario.

O conteudo de celulose durante a germinacdo do eixo embrionario de
sementes de soja também foi analisado. A celulose é o polimero mais abundante
na parede celular. A sintese de celulose afeta diretamente o desenvolvimento tanto

da semente quanto do eixo embrionario, pois um desenvolvimento bem-sucedido
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estd intimamente relacionado a integridade da parede. A extensao da parede
celular comega com o relaxamento da mesma, 0 que permite que as células
absorvam agua. Nesse processo também sdo atuantes as expansinas que induzem
o relaxamento e extensdo da parede rompendo as ligacdes ndo covalentes entre
as microfibrilas de celulose (Cosgrove, 2005; Paredez, 2006; Li et al., 2014,
McFarlane et al., 2014; Nawaz et al.,, 2017). Como mostrado anteriormente, a
expressao da via de expansinas aumenta durante o processo de germinacao do
eixo embrionario (Figura 16D). De fato, a partir do momento em que a semente
entra em contato com a 4gua deve ocorrer um relaxamento da parede celular, a fim
de permitir a extensdo da mesma. Além disso, nossos resultados demonstraram
gue o conteudo de celulose das células aumenta no decorrer da germinacéo (Figura
20), o que corrobora com a ideia de que além das células se expandirem nos
primeiros estagios da germinacao, a sintese de celulose aumenta gradativamente
ao longo da germinacao para promover a biossintese de parede celular.

A partir dos dados de expressdo génica e analise morfologica-tecidual,
propde-se um esquema representativo dos principais eventos e vias da parede
celular ativadas no eixo embriondrio durante o processo de germinacdo de
sementes de soja (Figura 22). No inicio da embebicdo da semente, ocorre a
absorcdo de agua pelas células do embrido. Nesse estagio, ocorre a reidratacao
dos tecidos que sofreram desidratacao durante os estagios de desenvolvimento da
semente. Processos metabdlicos, como respiracdo e digestdo, devem ser
reiniciados. A fonte inicial de energia para a glicolise vem da sacarose e de
pequenos oligossacarideos ja presentes na semente. As vias de geracdo de
substrato, acUcares nucleotideos e familia GT8 comecam a ser ativadas (Figura
17A e B). Nessa etapa, a parede celular precisa ser suficientemente forte para
controlar a presséo hidraulica da célula ao mesmo tempo em que precisa relaxar
para que ocorra a protusdo da radicula. Assim, encontra-se altamente expressos
genes responsaveis pela extensao da parede como as HRGP’s (extensinas) (Figura
171) que, em sua maioria, encontram-se associadas aos componentes pécticos da
parede e as expansinas (Figura 17C). Essas ultimas rompem as ligacées nao
covalentes entre as microfibrilas de celulose, permitindo o relaxamento da mesma.
Nessa etapa, também se encontram altamente expressos 0s genes relacionados
ao metabolismo dos xiloglucanos (Figura 17J), que vao diminuindo a sua expressao

ao longo da germinacéo do embrido. Esse grupo de hemiceluloses que estavam
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armazenados na semente, podem auxiliar no controle da expansao celular através
do enfraquecimento das ligagGes entre microfibrilas de celulose na parede celular
(Sechet et al., 2016) facilitando a protusdo do embriéo.

Com o passar das horas de germinacao, a semente é totalmente hidratada
e as células encontram-se em turgor. Nesse momento, a absorcdo de agua é
limitada pela parede celular. As vias ativadas inicialmente vdo diminuindo sua
expressdo, com excecgdo das expansinas. Novas vias aumentam sua expressao,
como a de arabinogalactanos (Figura 17E). As arabinogalactanas podem estar
auxiliando no balanc¢o do controle hidrico na célula, impedindo que a célula absorva
mais agua que o necesséario (Houston et al., 2016). Com a participacdo de
arabinogalactanas e expansinas, o crescimento do embrido torna-se continuo e a
absorcdo de agua é retomada, dando inicio a protusao do embrido.

Entre 12 e 24 horas de embebicdo, ocorre a ativagdo das vias de
peroxidase, celulose sintase, celulose sintase-like e COBRA (Figura 17D, F, G e
H). As vias de peroxidases regulam a concentracéo local de H202 gerado pelo
metabolismo celular (Francoz et al., 2015). Durante o0 crescimento e
desenvolvimento celular € necessario um aumento extensivo dos materiais que
compdem a estrutura da parede celular. A ativagcéo das vias de celulose e celulose
sintase-like contribuem para formacéo da estrutura da parede celular no embrido
em crescimento. Nesse estagio, os genes COBRA também sdo mais expressos
(Figura 17H), o que contribui para a deposicao de celulose na parede celular. Ao
final da germinacao as vias da parede celular responséaveis pela formacao de uma
parede primaria mais complexa com a presenca de celulose e hemicelulose, além
da interacdo dessas com proteinas COBRA, parecem preparar o embrido para uma

série de divisdes celulares que irdo propiciar o desenvolvimento da futura plantula.



66

Csl
Peroxidase
CesA
COBRA
Expansinas
Arabinogalactanas
GTS] Expanséo do embrido;
HRGP’s Aumento de compostos estruturais
Xiloglucan da parede celular;
. Futura emergéncia da plantula.

Expansinas

Agucar-Nucleotideo Balango do controle hidrico celular;

Inicio do remodelamento da parede
celular;
Protuséo do embrido;

Absorg¢éo de agua

Controle da presséo hidrica;
Ativacédo das vias de extensdo
da parede celular;
Geragédo de substrato

Horas apés a embebicfo (HAI)
0 'j 3 & 6 ( 12 W o4
g l

Figura 22 - Principais eventos metabdlicos e vias ativadas durante a germinacgao
do eixo embrionario. Durante o periodo de 0 para 3h, a semente absorve agua e
ativa vias responsaveis pela extensao da parede celular. Entre o periodo de 6 a 12
horas apds a absorcdo de agua, a parede celular participa do balanco hidrico
celular e tem-se inicio o remodelamento da parede celular para a protusdo do
embrido. Entre 12 e 24 horas apds a embebicdo, pela acdo do remodelamento e
expansao da parede celular, o embrido se expande.
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7 CONCLUSOES

7

Nosso trabalho € o primeiro a utilizar dados de transcriptdmica para
identificar e elucidar as vias de biossintese da parede celular durante os estagios
de desenvolvimento da semente e germinacdo do eixo embrionario em soja.
Nossos resultados fornecem uma base para uma caracterizagdo funcional e
bioguimica dos componentes da parede celular que controlam nédo s a biossintese,

mas também a expansao da parede. Dentre estes resultados, destacamos:

- A identificacdo de um total de 2.143 genes relacionados a parede celular
no genoma de soja. Todos os genes foram divididos em suas respectivas vias de
biossintese e montagem da parede celular. Estes dados podem servir como base
para a selecédo de genes relacionados a estrutura da parede celular em soja com

vistas a manipulacdo genética.

- A caracterizacdo de 23 genes COBRA em soja e a descoberta da
expansdo da familia COBRA, onde genes paralogos podem ter adquirido fun¢des

diferentes apos o ultimo evento de duplicacdo do genoma de soja.

- Durante o desenvolvimento e germinacao de sementes de soja, 0 nUmero
de genes expressos envolvidos nas vias de geracdo de substrato (agucar
nucleotideos e biossintese de fenilpropandides), endocitose e familia GT 8 foi muito

similar. No entanto, somente durante a germinacdo as vias xiloglucanos,
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expansinas, proteases, familias GT 8, HRGPs, e celulose sintase foram altamente

expressas.

- As analises morfologicas-teciduais mostraram que as células do eixo
embrionério se expandem ao longo da germinacao. Quanto ao contetdo relativo de
celulose nessas células, também ocorre um aumento significativo em todo o eixo
embrionario no decorrer da germinacao, corroborando os dados de aumento da
expressdo de genes de celulose sintase ao longo do desenvolvimento do eixo

embrionario durante a germinacdo da semente.

- A enzima peroxidase apresenta atividade reduzida em eixo embrionario
nas primeiras horas do evento de germinacdo, aumentando a sua atividade nos
pontos de 12 e 24 horas de embebicdo da semente, o que coincide com os dados
de expresséo génica para essa enzima. Esta atividade parece ser importante para

o afrouxamento da parede celular para facilitar o alongamento do eixo embrionario.

- A embebicao da semente de soja em dgua modula a expressao de genes
associados a estrutura da parede celular, ativando vias responséaveis pela sua
extensdo logo nas primeiras horas de germinacédo. Apos isso, a parede celular
participa do balanco hidrico celular e também do remodelamento da parede celular
para a protusdo do embrido. Nas Ultimas 12 horas do evento de germinacao, a
biossintese da parede celular parece ser aumentada para propiciar o crescimento

do embrido.
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Figura S1. Distribuicdo de categorias de processos funcionais e biologicos dos genes COBRA em soja. Caixa vermelha representa
0s processos relacionados a regulacdo da parede celular.
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Tabela S1. Todos os 2143 genes relacionados a parede celular identificados no
genoma de soja de acordo com o seu homélogo em Arabidopsis e a sua via de
parede celular correspondente.

GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede celular
Glymal0g28610 At2g47180 GT-family-8
Glyma03g38080 At2g47180 GT-family-8
Glymal1g01940 At4g10960 Nucleotide-sugar
Glyma01g43540 At4g10960 Nucleotide-sugar
Glyma01g00730 At4g26220 Pathways-phenyl
Glyma05g37085 At2g46330 Arabinogalactan-proteins
Glyma20g28440 At3g22440 Hydroxyproline-rich
Glymal19g41550 At1g56600 GT-family-8
Glymal0g39330 At3922440 Hydroxyproline-rich
Glymal7g08000 At5917420 Cellulose-synthase
Glyma07g39950 At4g17180 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal3g01150 At5g57560 Xyloglucan
Glymallg08240 At4936010 Receptor-like
Glyma05g38120 At1g12780 Nucleotide-sugar
Glymal0g38710 At5g62220 GT-family-47
Glyma01g37040 At4g36010 Receptor-like
Glyma09g27870 At5962200 Unknow-GPIl-anchored
Glymal7g02430 At5g18900 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal0g07146 At1g63180 Nucleotide-sugar
Glymallg10080 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma03g02250 At3g61130 GT-family-8
Glymallg19550 At1g08200 Nucleotide-sugar
Glyma06g45800 At4928300 Hydroxyproline-rich
Glyma09g02160 At5g49720 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma06g20030 At5g62620 GT-family-31
Glyma06g46230 At1g05170 GT-family-31
Glymal9g43400 At5g28840 Nucleotide-sugar
Glymal9g43410 At5g28840 Nucleotide-sugar
Glymal2g12740 At4928300 Hydroxyproline-rich
Glymal7g37990 At19g20190 Expansins
Glymal3g38780 At3944100 Unknow-GPl-anchored
Glymal8g00505 At3g23820 Nucleotide-sugar
Glymal4g39840 At1g20510 Pathways-phenyl
Glyma08g14900 At4g36220 Pathways-phenyl
Glyma07g38330 At5g18900 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma08g26520 At5915490 Nucleotide-sugar
Glyma03g39860 At1g54860 Unknow-GPl-anchored
Glymal3g03810 At3g43720 LPTL

Glymal2g04020 At5g15320 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma04g34620 At5¢g62620 GT-family-31
Glymal8g49740 At3g29090 Pectin-methyl-esterases
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Tabela S1. Cont.

GENE ID Homélogo/ Arabidopsis Via de parede celular
Glymal0g36680 Atlg71695 Peroxidases
Glymal9g42420 At1g54860 Unknow-GPl-anchored
Glymallg08530 At2g17760 Proteases

Glymal9g40680 At2g47180 GT-family-8
Glyma20g36740 At5g28840 Nucleotide-sugar
Glyma05g35360 At3g22440 Hydroxyproline-rich
Glyma20g22700 At2g47180 GT-family-8
Glyma02g14090 At1g68850 Peroxidases
Glymal7g07740 At4g30440 Nucleotide-sugar
Glyma09g35651 At5915320 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal8g14640 At4923820 Polygalacturonases
Glymallg00610 At39g06035 Unknow-GPIl-anchored
Glyma07g40090 At5g49720 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal2g08930 At1g08200 Nucleotide-sugar
Glyma09g36950 At39g29090 Pectin-methyl-esterases
Glyma08g11510 At3923820 Nucleotide-sugar
Glyma05g26840 At4939350 Cellulose-synthase
Glymal3g39261 At2g27500 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal3g19670 At3g55140 Pectate-pectin-Lyases
Glyma03g14210 At5g01210 Pathways-phenyl
Glymal2g10520 At1g05170 GT-family-31
Glymal3g22290 At5g58170 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma08g15840 At2g33160 Polygalacturonases
Glyma04g36250 At4920360 Endocytosis
Glymal0g31640 At1g64640 Early-nodulin-like
Glyma02g37020 At4g30440 Nucleotide-sugar
Glyma08g47670 At5g13000 Callose-synthase
Glyma01g01350 At4919010 Pathways-phenyl
Glyma08g11840 At1g55260 LPTL

Glymal2g10160 At3944100 Unknow-GPl-anchored
Glyma06g09760 At1g09910 Rhamnogalacturonan
Glyma06g09770 At1g09890 Rhamnogalacturonan
Glyma08g04360 At3922440 Hydroxyproline-rich
Glyma02g15990 At1g06780 GT-family-8
Glyma09g38480 At1g05840 Proteases

Glyma03g40720 At5g28840 Nucleotide-sugar
Glymal0g29150 At4g02330 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g04660 At5962620 GT-family-31
Glyma02g36720 At5g17420 Cellulose-synthase
Glymallg10091 At4g16260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g05010 At4g02500 GT-family-34

Glymal0g03770

At1g06780

GT-family-8
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glymal0g36230 At1g34270 GT-family-47
Glymal7g08110 At4g31840 Early-nodulin-like
Glymal8g50000 At5g15490 Nucleotide-sugar
Glymal1g08020 At5966280 Nucleotide-sugar
Glyma06g14270 At1g34510 Peroxidases
Glymal9g34420 At1g06780 GT-family-8
Glyma02g04280 At1g60780 Endocytosis
Glymal0g44480 At2g43080 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal5g13120 At2g02400 Pathways-phenyl
Glyma08g22220 At4914746 Unknow-GPIl-anchored
Glyma07g02990 At2g33590 Pathways-phenyl
Glyma05g02670 At4920360 Endocytosis
Glyma08g11670 At2g32810 Beta-galactosidase
Glyma06g18640 At4920360 Endocytosis
Glyma03g40450 At5917540 Pathways-phenyl
Glyma01g09650 At1g68850 Peroxidases
Glymal0g13210 At4920360 Endocytosis
Glyma09g03490 At1g30620 Nucleotide-sugar
Glymal0g40870 At3919450 Pathways-phenyl
Glyma04g04080 At4933330 GT-family-8
Glyma20g29030 At5g62220 GT-family-47
Glyma08g38740 At4g40090 Arabinogalactan-proteins
Glyma01g27810 At5901210 Pathways-phenyl
Glymal7g10950 At2g03090 Expansins
Glymal8g06063 At2g40610 Expansins
Glyma02g40290 At29g30490 Pathways-phenyl
Glyma05g04630 At4g16600 GT-family-8
Glymal0g01960 At3g62660 GT-family-8
Glymal7g02880 At4g22580 GT-family-47
Glymal0g05260 At3g53520 Nucleotide-sugar
Glymal7g00710 At5949720 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma04g07220 At4932410 Cellulose-synthase
Glyma079g34570 At2g35100 GT-family-47
Glyma02g44580 At1g08500 Early-nodulin-like
Glymal0g44351 At2g43160 Endocytosis
Glyma01g36740 At5g66060 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal7g35000 At5g11710 Endocytosis
Glyma08g44210 At5g55730 Arabinogalactan-proteins
Glyma06g12280 At1g21660 Endocytosis
Glyma20g31360 At1g34270 GT-family-47
Glyma04g42501 At1g21660 Endocytosis
Glymal0g35230 At3g54840 Endocytosis
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis  Via de parede cellular
Glyma03g31590 At1g06780 GT-family-8
Glyma01g03330 Atlg60780 Endocytosis
Glymal5g13080 At5g49720 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal0g31550 At1g32860 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma02g02900 At5062620 GT-family-31
Glymal4g38580 At2g30490 Pathways-phenyl
Glyma01g05860 At1g26810 GT-family-31
Glymal8g08530 At5g55730 Arabinogalactan-proteins
Glymal6gl17190 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glymal4g40430 At1g47830 Endocytosis
Glyma05g28510 At3g23820 Nucleotide-sugar
Glyma05g03830 At4g00110 Nucleotide-sugar
Glymal3g04590 At3g28200 Peroxidases
Glymal3g01140 At5g57560 Xyloglucan

Glymal4g00790 At3g07680 Vesicle-trafficking
Glymal0g38690 At5962200 Unknow-GPl-anchored
Glyma06g02420 At1g20190 Expansins

Glyma01g36770 At2g17760 Proteases

Glymal1g20020 At4g05160 Pathways-phenyl
Glymal9g29020 At4g38040 GT-family-47
Glymal3g17170 At1g19170 Polygalacturonases
Glyma08g39080 Atlg60780 Endocytosis
Glymallgl11550 At5916890 GT-family-47
Glyma09g36740 At1g02000 Nucleotide-sugar
Glyma02g37700 At4924550 Endocytosis
Glyma07g03420 At3g15800 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal4g08200 At4g34480 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal4g10510 At5g11710 Endocytosis
Glyma04g31770 At1g18580 GT-family-8
Glymallg37610 At1g67750 Pectate-pectin-Lyases
Glymallg15010 At2g28760 Nucleotide-sugar
Glymallg36160 At5g10080 Proteases

Glyma03g28841 At3g57270 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma05g15220 At5g63380 Pathways-phenyl
Glyma06g17140 At5061840 GT-family-47
Glyma06g03560 At5g42740 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma01g37020 At4g38660 Receptor-like
Glymal2g02550 At3g45970 Expansins
Glyma01g45110 At1g11580 Pectin-methyl-esterases
Glyma08g02480 At2g46330 Arabinogalactan-proteins
Glymal4g40140 At1920190 Expansins
Glymal29g31980 At1g05170 GT-family-31
Glymal1g00250 At4g34150 Hydroxyproline-rich
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis  Via de parede cellular
Glymal6g23120 At4g35880 Proteases
Glymal6g01640 At1g53840 Pectin-methyl-esterases
Glymal7g14170 At1g63000 Nucleotide-sugar
Glyma02g01880 At3g62660 GT-family-8
Glyma06g20840 At1g74680 GT-family-47
Glymal5g15820 At3962720 GT-family-34
Glyma03g38910 At1g56600 GT-family-8
Glymal8g47070 At4g00300 GT-family-31
Glymal8g51920 At1g05840 Proteases
Glyma02g12870 At3929360 Nucleotide-sugar
Glyma04936725 At2g36850 Callose-synthase
Glymal3g10800 At4935410 Endocytosis
Glymal3g01110 At4g25810 Xyloglucan
Glymal7g27550 At5925820 GT-family-47
Glyma04g02380 At1g20190 Expansins
Glyma02g40790 At3903220 Expansins
Glyma03g10046 At3923730 Xyloglucan
Glymal2g20960 At3g53520 Nucleotide-sugar
Glyma20g32320 At3g54840 Endocytosis
Glyma04g43340 Atlg77810 GT-family-31
Glyma08g29040 At1g05840 Proteases
Glyma02g02170 At3962830 Nucleotide-sugar
Glymal4g06340 At3g08530 Endocytosis
Glyma08g41530 At4923820 Polygalacturonases
Glyma08g07490 At5064310 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g34280 At5954690 GT-family-8
Glymal1g01010 At3g22600 LPTL

Glyma02g42560 At3g08530 Endocytosis
Glyma20g29040 At5962200 Unknow-GPIl-anchored
Glyma01g00860 At2919790 Endocytosis
Glymal2g26693 At1g12780 Nucleotide-sugar
Glyma08g02690 At4923920 Nucleotide-sugar
Glyma08g27560 At5g60920 COBRA
Glymallg37010 At1g27950 LPTL

Glymal9g05060 At3g02350 GT-family-8
Glyma04g03490 At5g42740 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma06g20970 At2g03090 Expansins
Glymal79g14340 At4g00110 Nucleotide-sugar
Glymal4g39120 At3g03220 Expansins
Glymal7g37730 Atlg47830 Endocytosis
Glyma08g47740 At2g43160 Endocytosis
Glymal3g04940 At3g28480 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma04912465 At5g56170 Glycosylphosphatidylinositol
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glyma02g48115 At1921630 Endocytosis
Glymallg17920 At3g44100 Unknow-GPI-anchored
Glymal2g06990 At3946440 Nucleotide-sugar
Glyma069g33880 At1g53290 GT-family-31
Glyma079g39020 At4921960 Peroxidases
Glyma06g11710 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glymallg36600 At3923820 Nucleotide-sugar
Glymal0g44150 At3g07160 Callose-synthase
Glyma079g39070 At1g05170 GT-family-31
Glyma05g30410 At1g30620 Nucleotide-sugar
Glyma06g22730 At1g18580 GT-family-8
Glymal7g17810 At4933910 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal8g53750 At2943160 Endocytosis
Glyma20g03930 At1g26690 Vesicle-trafficking
Glyma03g21730 At39g07330 Cellulose-synthase-like
Glymal3g10460 At1g64640 Early-nodulin-like
Glyma07g08550 At2936870 Xyloglucan
Glymal7g13361 At4920360 Endocytosis
Glyma02g47820 At3g07680 Vesicle-trafficking
Glyma07g40150 At1g12780 Nucleotide-sugar
Glyma20g09170 At1953290 GT-family-31
Glyma03g40980 At5g18480 GT-family-8
Glyma06g07320 At4932410 Cellulose-synthase
Glyma01g04460 At1g70090 GT-family-8
Glyma09g39246 At4g00300 GT-family-31
Glymal4g13080 At3g53520 Nucleotide-sugar
Glyma01g37270 At3g51160 Nucleotide-sugar
Glyma09g40610 At2g38650 GT-family-8
Glyma04g34600 Atlg74790 HIPL

Glyma05g36850 At4g10960 Nucleotide-sugar
Glyma05g32100 At5064740 Cellulose-synthase
Glyma09g41650 At1g17890 Nucleotide-sugar
Glyma02g07610 At5g13870 Xyloglucan
Glyma09g40420 At3g60900 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g05020 At2g22900 GT-family-34
Glyma07g15160 At2g19790 Endocytosis
Glymal9g03460 At3g01040 GT-family-8
Glyma06g24870 At1g08750 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal1g04460 At4g18010 Endocytosis
Glymal0g02290 At3g62830 Nucleotide-sugar
Glymal79g32180 At4g32120 GT-family-31
Glymal3g38500 At1g05170 GT-family-31
Glymal7g11060 At5g07720 GT-family-34
Glymal5g43040 At5g05170 Cellulose-synthase
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis ~ Via de parede cellular
Glymal7g11060 At5907720 GT-family-34
Glymal5g43040 At5g05170 Cellulose-synthase
Glymal19g02110 At3928480 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma07g05460 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma07g05470 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma02g12030 At1g26810 GT-family-31
Glymal0g01230 At19g05260 Peroxidases
Glyma02g06350 At3g50860 Endocytosis
Glyma07g40011 At5947780 GT-family-8
Glyma08g07890 At5g64080 LPTL

Glymal1g02130 At2g46330 Arabinogalactan-proteins
Glymallg10240 At3g45970 Expansins
Glymal4g03710 At4923820 Polygalacturonases
Glymal9g01620 At5g40150 Peroxidases
Glyma20g38860 At3g07160 Callose-synthase
Glyma06g18030 At5963380 Pathways-phenyl
Glymal4g00360 At1g21630 Endocytosis
Glyma079g35490 At19g26690 Vesicle-trafficking
Glymal1g08250 At4938660 Receptor-like
Glyma08g15380 At5964740 Cellulose-synthase
Glymal3g30550 At1g28680 Pathways-phenyl
Glyma049g37920 At5061840 GT-family-47
Glyma05g22270 At4g33910 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma05g27950 At1lg67410 GT-family-47
Glymal5g25060 At4g19810 Yieldins
Glymal6g09760 At3g07390 Unknow-GPIl-anchored
Glyma08g46210 At3g25140 GT-family-8
Glyma03g37150 At3962720 GT-family-34
Glyma20g02340 At2g35100 GT-family-47
Glymal6g22488 At5914650 Polygalacturonases
Glymal18g15230 At5g24090 Yieldins
Glymal4g06070 At2g40370 Laccases
Glyma04g08881 At5g25820 GT-family-47
Glymallg35460 At3g11130 Endocytosis
Glymal4g35990 At4924550 Endocytosis
Glyma08g13470 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glyma04g24410 At1g08750 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma08g27050 At5g54160 Pathways-phenyl
Glymal8g45226 At2g38650 GT-family-8
Glyma08g12020 At3g13560 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g36130 At2g30700 Unknow-GPl-anchored
Glyma06g915940 At4g33440 Polygalacturonases
Glymal3g02190 At5g10080 Proteases
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GENE_ID Homaologo/ Arabidopsis  Via de parede cellular
Glymal4g40170 At4g39330 Pathways-phenyl
Glyma20g30910 At1g71695 Peroxidases
Glymal7g11060 At5g07720 GT-family-34
Glymal5g43040 At5g05170 Cellulose-synthase
Glymal19g02110 At3g28480 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma07g05460 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma07g05470 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma02g12030 At19g26810 GT-family-31
Glymal0g01230 At1g05260 Peroxidases
Glyma02g06350 At3g50860 Endocytosis
Glyma07g40011 At5g47780 GT-family-8
Glyma08g07890 At5g64080 LPTL

Glymal1g02130 At2g46330 Arabinogalactan-proteins
Glymall1g10240 At3g45970 Expansins
Glymal4g03710 At4923820 Polygalacturonases
Glymal9g01620 At5940150 Peroxidases
Glyma20g38860 At3g07160 Callose-synthase
Glyma06g18030 At5063380 Pathways-phenyl
Glymal4g00360 At1g21630 Endocytosis
Glyma079g35490 At1926690 Vesicle-trafficking
Glymal1g08250 At4938660 Receptor-like
Glyma08g15380 At5064740 Cellulose-synthase
Glymal3g30550 At1g28680 Pathways-phenyl
Glyma04g37920 At5061840 GT-family-47
Glyma05g22270 At4933910 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma05g27950 At1g67410 GT-family-47
Glymal5g25060 At4919810 Yieldins
Glymal6g09760 At3g07390 Unknow-GPI-anchored
Glyma08g46210 At3925140 GT-family-8
Glyma03g37150 At3962720 GT-family-34
Glyma20g02340 At2g35100 GT-family-47
Glymal6g22488 At5914650 Polygalacturonases
Glymal18g15230 At5g24090 Yieldins
Glymal4g06070 At29g40370 Laccases
Glyma04g08881 At5925820 GT-family-47
Glymallg35460 At3g11130 Endocytosis
Glymal4g35990 At4924550 Endocytosis
Glyma08g13470 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glyma04g24410 At1g08750 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma08g27050 At5g54160 Pathways-phenyl
Glymal8g45226 At2g38650 GT-family-8
Glyma08g12020 At3g13560 Glycoside-hidrolase-family-17
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GENE_ID Homaologo/ Arabidopsis  Via de parede cellular
Glyma09g36130 At2g30700 Unknow-GPIl-anchored
Glyma06g15940 At4933440 Polygalacturonases
Glymal3g02190 At5g10080 Proteases
Glymal4g40170 At4939330 Pathways-phenyl
Glyma20g30910 At1g71695 Peroxidases
Glyma07g05145 At3g14310 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g36280 At5954690 GT-family-8
Glyma01g44940 At5g26330 Stellacyanin-like
Glymal3g19640 At3953520 Nucleotide-sugar
Glyma06g01500 At4934480 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma20g37000 At5918480 GT-family-8
Glyma04941810 At5g53340 GT-family-31
Glymal2g11556 At4928100 Unknow-GPIl-anchored
Glyma02g47880 At4912730 Arabinogalactan-proteins
Glyma04g43030 At19g09580 Vesicle-trafficking
Glymal8g00630 At3g23730 Xyloglucan
Glyma09g33330 At4938040 GT-family-47
Glyma05g00860 At5g07720 GT-family-34
Glymal8g53823 At5g13000 Callose-synthase
Glyma02g03210 At1g59970 Proteases
Glyma02g03230 At1g59970 Proteases
Glyma05g36210 At4926220 Pathways-phenyl
Glymal4g03110 At3g58790 GT-family-8
Glymal7g01720 At4921960 Peroxidases
Glymal6g05960 At5g40960 GPIl-anchored-peptide
Glyma06g02760 Atlg75680 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma02g47790 At29g04780 Arabinogalactan-proteins
Glymal8g04020 At3g11420 GT-family-31
Glymal5g14433 At1g30620 Nucleotide-sugar
Glymal8g47840 At3902740 Proteases
Glyma05g06090 At4g18010 Endocytosis
Glyma05924730 At5g64080 LPTL

Glyma04g02740 At1g75680 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma02g03090 Atlg70090 GT-family-8
Glyma04g02300 At1g20270 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma02g46590 At1g66970 GPDL

Glyma01g06970 At3g29360 Nucleotide-sugar
Glyma02g39630 At5g58490 Pathways-phenyl
Glymal5g08690 At1g28680 Pathways-phenyl
Glymal4g33700 Atlg77810 GT-family-31
Glyma05g26420 At2g17120 Receptor-like
Glymal7g00782 At5947780 GT-family-8
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glymal7g05550 At1g19170 Polygalacturonases
Glyma09g40300 At1g08500 Early-nodulin-like
Glyma06g11330 Atlg77810 GT-family-31
Glymal2g10920 At4915240 GT-family-31
Glymal8g17380 Atlg70170 Proteases

Glyma02g43230 At2940230 Pathways-phenyl
Glymal5g00600 At1g15950 Pathways-phenyl
Glyma02g07840 At1g64760 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma03g03180 At4g00110 Nucleotide-sugar
Glymal4g14000 At4932120 GT-family-31
Glyma07g22970 At1g23040 Extensin-related
Glymal0g21710 At3g57630 GT-family-47
Glymal4g02350 At5g55180 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal3g20800 At2g37040 Pathways-phenyl
Glyma07g06760 At5g24090 Yieldins

Glymal2g37060 At2922420 Peroxidases

Glyma08g02610 At1g64390 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal5g03250 At2943480 Peroxidases

Glymal1g05470 At4937450 Arabinogalactan-proteins
Glyma08g18740 At39g62000 Pathways-phenyl
Glyma04g38580 At5g63800 Beta-galactosidase
Glymal6g04680 At1g64760 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma07g09600 At5g53250 Arabinogalactan-proteins
Glyma01g45560 At4934150 Hydroxyproline-rich
Glyma04933170 At29g03220 GT-family-37
Glyma06g06450 At2925060 Early-nodulin-like
Glyma06g13400 At5g53370 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g06295 At4931760 Peroxidases

Glyma08g03670 At5g56590 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal2g01200 At2g30700 Unknow-GPI-anchored
Glyma08g09940 At1g14720 Xyloglucan

Glymal0g30700 At5918480 GT-family-8

Glyma02g11530 At49g34050 Pathways-phenyl
Glyma08g09331 At2917120 Receptor-like
Glymal59g38936 At19g32860 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma06g42110 At3g20570 Early-nodulin-like
Glyma06g26610 At5g20230 Stellacyanin-like
Glymal9g43630 At5g18480 GT-family-8

Glymal6g10680 At3g07330 Cellulose-synthase-like
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glyma20g06200 At4935410 Endocytosis
Glymal8g07330 At2929660 Unknow-GPIl-anchored
Glyma20g35630 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma20g35640 At4g35160 Pathways-phenyl
Glyma06g18216 At2936850 Callose-synthase
Glymal3g02420 Atlg77810 GT-family-31
Glymal8g44040 At1g17890 Nucleotide-sugar
Glyma09g32716 At5g19670 GT-family-47
Glyma05g01570 At5062620 GT-family-31
Glyma02g03320 At1g59970 Proteases
Glymal8g45420 At2g45470 Arabinogalactan-proteins
Glyma06912970 At5g53340 GT-family-31
Glymal3g39770 At49g05160 Pathways-phenyl
Glymal7g17970 At4937450 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g33150 At4928300 Hydroxyproline-rich
Glymal9g40170 At1g02730 Cellulose-synthase-like
Glymal8g02960 At3g11130 Endocytosis
Glyma08g10920 At1g67410 GT-family-47
Glyma08g10930 At1g67980 Pathways-phenyl
Glymal6g04471 At5g56540 Arabinogalactan-proteins
Glymal7g04940 At3943270 Pectin-methyl-esterases
Glymal1g19490 At5922740 Cellulose-synthase-like
Glyma08g15420 At49g39330 Pathways-phenyl
Glyma04933350 At2g03090 Expansins
Glymal9g40100 At3916850 Polygalacturonases
Glyma01g33650 At4g00110 Nucleotide-sugar
Glymal2g30490 At1g08200 Nucleotide-sugar
Glyma07g08910 At3961130 GT-family-8
Glymal0g33300 At49g24000 Cellulose-synthase-like
Glyma049g33600 At1g74680 GT-family-47
Glymal3g40870 At3g46060 Endocytosis
Glyma06g02360 At1920270 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal1g03550 At2g35710 GT-family-8
Glymal8g00926 At1g27950 LPTL

Glyma08g40300 Atlg70170 Proteases
Glymal19g03020 At1g26690 Vesicle-trafficking
Glyma06g03280 At4g24550 Endocytosis
Glymal5g06460 Atlg72680 Pathways-phenyl
Glymal9g41030 At3g62060 Pectin-acetylesterases
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glymal1g08560 At5966060 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma03g19690 At5g60020 Laccases
Glyma06g14850 At2940610 Expansins
Glyma04g38590 At5g63810 Beta-galactosidase
Glymal2g08990 At5922740 Cellulose-synthase-like
Glymal2g30125 At4g05160 Pathways-phenyl
Glyma05g03640 At19g63000 Nucleotide-sugar
Glymal3g01060 At5g57500 GT-family-31
Glymal8g14150 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glyma08g23120 At2933590 Pathways-phenyl
Glymal3g06990 At39g02350 GT-family-8
Glyma07g07360 At5g41460 GT-family-31
Glymal29g16340 At39g20570 Early-nodulin-like
Glymallg26240 At2940610 Expansins
Glymal5g05770 At5g64080 LPTL

Glyma05g36930 At1g64390 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma07915737 At3962060 Pectin-acetylesterases
Glyma09g00480 At2922420 Peroxidases
Glyma02g06640 At3g50760 GT-family-8
Glyma04g05271 At5g11740 Arabinogalactan-proteins
Glyma08g46110 At3g07320 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal2g36570 At5g05170 Cellulose-synthase
Glymal3g42560 At1g72990 Beta-galactosidase
Glyma09g05311 At3g46550 Arabinogalactan-proteins
Glymal5g10150 At1929980 Unknow-GPI-anchored
Glyma02g42751 At5g05340 Peroxidases
Glyma079g35620 At29g03090 Expansins
Glyma09g01910 At4g17180 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma07g02690 At1g15950 Pathways-phenyl
Glyma05g09200 At4938270 GT-family-8
Glyma09g07560 Atlg70170 Proteases
Glymal6g25400 At3g50860 Endocytosis
Glyma02g41865 At4938040 GT-family-47
Glymal8g17450 At4g12420 SKU5

Glymal5g10670 At5g18900 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma04g12480 At5g56170 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma08g26480 At3g01040 GT-family-8
Glymal89g33210 At3925140 GT-family-8
Glyma08g23310 At1g15950 Pathways-phenyl
Glyma03g34660 At5g03800 GT-family-47
Glyma08g18891 At5g64310 Arabinogalactan-proteins
Glymal0g06600 At2g37040 Pathways-phenyl
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glyma01g41750 At4916640 Proteases
Glymal3g23810 At3g55250 Pectate-pectin-Lyases
Glyma20g30450 At5g24090 Yieldins
Glyma05g21820 At4937450 Arabinogalactan-proteins
Glyma01g44010 At1g33250 GT-family-31
Glymal4g23030 At19g09580 Vesicle-trafficking
Glyma06g16420 At5g63810 Beta-galactosidase
Glyma04g01450 At4934480 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g24900 At5g23940 Pathways-phenyl
Glymal8g49960 At39g01040 GT-family-8
Glyma05g33420 At5961840 GT-family-47
Glymal4g00830 At2904780 Arabinogalactan-proteins
Glyma07g10051 Atlg73890 LPTL

Glymal9g26200 At5940960 GPIl-anchored-peptide
Glymal18g50760 At5960920 COBRA
Glyma04g03220 At4924550 Endocytosis
Glymal3g27250 At5g05170 Cellulose-synthase
Glymal3g09707 At5g51480 SKU7
Glymal7g15256 At4916745 GT-family-47
Glymal6g04360 At2919070 Pathways-phenyl
Glyma03g38650 At5g26670 Pectin-acetylesterases
Glyma09g15620 At5905170 Cellulose-synthase
Glymal5g03091 At2g28950 Expansins
Glymal4g37680 At5958490 Pathways-phenyl
Glymal3g05610 At1g26690 Vesicle-trafficking
Glyma06g21090 At2903220 GT-family-37
Glymal2g09660 At5g922430 Unknow-GPI-anchored
Glyma079g15910 At2937640 Expansins
Glymal9g01220 At3g55250 Pectate-pectin-Lyases
Glyma08g44300 At39g07680 Vesicle-trafficking
Glymal5g38670 At2g19070 Pathways-phenyl
Glymallg36460 At1g55260 LPTL

Glymal8g45710 At1g08500 Early-nodulin-like
Glymal2g07240 At2928410 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma03g29431 At2g41850 Polygalacturonases
Glyma06g44770 At4g03550 Callose-synthase
Glyma08g04020 At4928850 Xyloglucan
Glyma079g37610 At3g62830 Nucleotide-sugar
Glyma08g42280 At3g58790 GT-family-8
Glyma09g34431 At4g19010 Pathways-phenyl
Glymal8g47610 At1g65380 Receptor-like-kinases
Glymal0g27960 At1g57590 Pectin-acetylesterases
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GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glymal3g23010 At5920260 GT-family-47
Glyma20g00760 At1g68470 GT-family-47
Glymal7g04230 At3906440 GT-family-31
Glymal2g06980 At2g28760 Nucleotide-sugar
Glyma01g45050 At39g06035 Unknow-GPI-anchored
Glyma08g16660 At29g13680 Callose-synthase
Glymal8g12870 At19g06490 Callose-synthase
Glymal4g00720 At4g12730 Arabinogalactan-proteins
Glymal0g32010 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal0g39530 At5g926330 Stellacyanin-like
Glymal2g12750 At4903550 Callose-synthase
Glymal7g10330 At5062620 GT-family-31
Glyma02g41590 At29g39700 Expansins
Glymal2g31060 At2g27500 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymallg36730 At3923730 Xyloglucan
Glyma08g16715 At5g13000 Callose-synthase
Glyma08g16730 At2931960 Callose-synthase
Glymal9g43061 At5g17540 Pathways-phenyl
Glymal29g36290 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glymal5g05650 At4925980 Peroxidases
Glymal9g16971 At3923730 Xyloglucan
Glyma07g13840 At3g60280 Uclacyanin-like
Glymal2g31810 At2932540 Cellulose-synthase-like
Glymal5g16650 At3g46550 Arabinogalactan-proteins
Glymal0g05290 At39g55140 Pectate-pectin-Lyases
Glymal13g04780 At1g70090 GT-family-8
Glymal6g03680 At3961490 Polygalacturonases
Glymal3g02890 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glymal8g20720 At1g60780 Endocytosis
Glyma05g28310 At3923730 Xyloglucan
Glymal7g12170 At29g32300 Uclacyanin-like
Glymal7g12180 At29g26600 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma01g24455 At5g03800 GT-family-47
Glymal7g34040 At4931840 Early-nodulin-like
Glyma05g30330 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glymal3g06050 At3g29360 Nucleotide-sugar
Glymal7g29760 At4g31140 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma01g38520 At3g50760 GT-family-8
Glyma03g22260 At3g07390 Unknow-GPI-anchored
Glymal6g04950 At5g13870 Xyloglucan
Glymal8g25160 At2g39700 Expansins
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Glymal2g32590 At4g28100 Unknow-GPI-anchored
Glyma05g28720 At1g55260 LPTL

Glymal5g01250 At1g80170 Polygalacturonases
Glymal29g32820 At29g20810 GT-family-8
Glyma07g37210 At4g16120 COBRA

Glymal3g05950 At39g01040 GT-family-8
Glyma01g02630 At4g38040 GT-family-47
Glymal3g23020 At5933290 GT-family-47
Glymal3g37300 At4928300 Hydroxyproline-rich
Glyma05g32130 At4939330 Pathways-phenyl
Glymal3g22640 At2926600 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma03g33880 At2g37040 Pathways-phenyl
Glymal7g03390 At4916120 COBRA

Glymallg35510 At2940230 Pathways-phenyl
Glyma02g40480 Atlg77130 GT-family-8
Glyma05g32380 At5909760 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g33960 Atlg78570 Nucleotide-sugar
Glymal49g38290 At1921480 GT-family-47
Glyma08g15650 At5g09760 Pectin-methyl-esterases
Glyma07g02460 At5948930 Pathways-phenyl
Glyma06g01060 At49g39010 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma08g23560 At5948930 Pathways-phenyl
Glymal6g26860 At1g64760 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma20g36121 At1g05840 Proteases

Glymal3g41160 At2939700 Expansins

Glyma06g08960 At5925820 GT-family-47
Glymal3g01120 At49g25810 Xyloglucan

Glyma069g36590 At5g53870 Early-nodulin-like
Glyma09g01980 At5g47780 GT-family-8
Glyma06g48040 At5g56170 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal7g07270 At49g25810 Xyloglucan

Glymal3g37650 At29g20810 GT-family-8
Glyma01g40270 At2922900 GT-family-34
Glymallgl0061 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma20g38490 At3g55140 Pectate-pectin-Lyases
Glymal4g06280 At2g40230 Pathways-phenyl
Glyma04g05100 At4g07960 Cellulose-synthase-like
Glymal7g08350 At5g58050 GPDL

Glymal1g33190 At3g03220 Expansins

Glyma08g39340 At1g60590 Polygalacturonases
Glymal0g39010 At4914746 Unknow-GPI-anchored
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Glyma03g34060 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glymal1g03630 At4916640 Proteases

Glymal5g12850 At4g17180 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g08270 At1g19170 Polygalacturonases
Glyma02g47076 At1g55850 Cellulose-synthase-like
Glymal7g04770 At5926670 Pectin-acetylesterases
Glymal19g39760 At3962720 GT-family-34
Glymal7g09341 At2914620 Xyloglucan
Glyma20g10310 At3g43720 LPTL

Glymal3g42140 At5924070 Peroxidases
Glyma09g39200 At3g61490 Polygalacturonases
Glymal0g24080 At19g65680 Expansins

Glymal39g34630 At3914960 GT-family-31
Glyma08g01480 At1g12780 Nucleotide-sugar
Glymal3g09200 At2940230 Pathways-phenyl
Glyma07g02500 At5915350 Early-nodulin-like
Glyma08g42150 At1g06490 Callose-synthase
Glymal4g08430 At3g50760 GT-family-8
Glyma05g34930 At2g01630 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma079g37751 At4922580 GT-family-47
Glyma05g37490 At4g23500 Polygalacturonases
Glymal6g27880 At1g71695 Peroxidases
Glymal6g23640 At4938660 Receptor-like
Glymal4g16830 At4931140 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma01g04380 At1g24140 Proteases

Glyma07g27990 At1g14720 Xyloglucan
Glyma03g03360 At3g60730 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g38520 At5g51890 Peroxidases
Glyma08g03440 At4926220 Pathways-phenyl
Glymal3g24190 At3923770 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g09050 At3g43270 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g42940 At29g40370 Laccases

Glymal5g20550 At3g43270 Pectin-methyl-esterases
Glyma05g27610 At4921060 GT-family-31
Glymal2g12350 At4928250 Expansins

Glymal9g02031 At5g42740 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma08g10590 At4921060 GT-family-31
Glyma08g41160 At5g24090 Yieldins

Glyma09g38720 At1g65380 Receptor-like-kinases
Glymal8g50770 At5g15630 COBRA
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Glymal5g01160 At5g62200 Unknow-GPI-anchored
Glyma04g40580 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma04g40000 At2g40610 Expansins

Glyma03g38770 At4926830 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal7g36650 At3g50760 GT-family-8
Glymal3g28380 At5g18900 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma05g34850 Atlg70710 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal89g32840 At39g07320 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal2g08460 At4g05160 Pathways-phenyl
Glyma08g13540 At1930620 Nucleotide-sugar
Glymal3g31310 At2g13680 Callose-synthase
Glymal7g08830 At5g60920 COBRA

Glymal3g05810 At5g15350 Early-nodulin-like
Glymal5g04500 At3946440 Nucleotide-sugar
Glyma20g01710 Atlg70985 Unknow-GPIl-anchored
Glymal7g08910 At1g18580 GT-family-8
Glymal8g05040 At3g03220 Expansins

Glyma09g02821 At2919440 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma01g44530 At3922600 LPTL

Glyma20g30460 At5924090 Yieldins

Glyma05g07791 At1g48940 Early-nodulin-like
Glymal7g07150 At5g57500 GT-family-31
Glymal5g01780 At4919640 Endocytosis
Glyma08g27570 At5g15630 COBRA

Glyma03g28850 At3g57270 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal0g03375 At2g48140 LPTL

Glyma02g39360 At3g11130 Endocytosis
Glymal9g22790 At3g60730 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g41460 At5g53370 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g15711 At59g09760 Pectin-methyl-esterases
Glymal1g21190 At4924010 Cellulose-synthase-like
Glyma01g01780 At3g03050 Cellulose-synthase-like
Glyma09g40260 At3961130 GT-family-8
Glymal7g07280 At4925810 Xyloglucan

Glyma08g25020 At2944300 LPTL

Glyma06g47670 At4925240 SKU6

Glymal7g33730 At2g24800 Peroxidases
Glyma06g05190 At4g07960 Cellulose-synthase-like
Glymal3g24270 At4924000 Cellulose-synthase-like
Glyma05g37540 At4g23490 GT-family-31
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Glymal3g32830 At1g72680 Pathways-phenyl
Glymal4g34100 At5910080 Proteases
Glymal7g14620 At1g62790 LPTL

Glyma02g05050 At4g35880 Proteases
Glyma06g45043 At5954160 Pathways-phenyl
Glymal5g08020 At4g04970 Callose-synthase
Glyma01g39900 At4933910 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal0g28551 At19g02460 Polygalacturonases
Glyma02g46330 At5g55180 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal3g29280 At49g21060 GT-family-31
Glyma05g29690 At3923730 Xyloglucan
Glyma05g28870 At3g13560 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma02g01230 At1902460 Polygalacturonases
Glyma06g20070 Atlg74790 HIPL

Glyma049g36950 At5063380 Pathways-phenyl
Glyma01g30560 At4916790 Hydroxyproline-rich
Glyma079g12010 At5920710 Beta-galactosidase
Glymal2g31830 At2g32530 Cellulose-synthase-like
Glymal3g40200 At2928470 Beta-galactosidase
Glymal2g34100 At39g20570 Early-nodulin-like
Glymal7g12150 At5926330 Stellacyanin-like
Glymal3g40960 At3946440 Nucleotide-sugar
Glymal3g44270 At1g80080 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal4g00801 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma02g12140 At1969530 Expansins
Glyma01g39810 At4937450 Arabinogalactan-proteins
Glyma06g48050 At5g56170 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal7g18800 At49g34050 Pathways-phenyl
Glymal6g24341 At4936220 Pathways-phenyl
Glyma07g11300 At3g18050 Unknow-GPI-anchored
Glyma01g40880 At4g18010 Endocytosis
Glyma069g22410 At5960920 COBRA
Glymal1g01230 At3g03050 Cellulose-synthase-like
Glyma08g47161 At4913710 Pectate-pectin-Lyases
Glymal0g36810 At1g21090 Early-nodulin-like
Glyma06g45475 At4928100 Unknow-GPI-anchored
Glyma04915960 At5g09760 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g42441 At19g63000 Nucleotide-sugar
Glymal6g01650 At3g14310 Pectin-methyl-esterases
Glymal9g41950 At3g05620 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g06410 At2g25060 Early-nodulin-like
Glymal0g24630 At4g13710 Pectate-pectin-Lyases
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Glyma02g40950 At4912730 Arabinogalactan-proteins
Glyma05g13660 At4914130 Xyloglucan
Glymal5g12900 At5g47780 GT-family-8
Glymal5g42330 At2g31960 Callose-synthase
Glymal7g07250 At4925810 Xyloglucan
Glyma20g28070 At3g06035 Unknow-GPI-anchored
Glyma05g07410 At1g18580 GT-family-8
Glyma06g46450 At2g32540 Cellulose-synthase-like
Glymallg15020 At3946440 Nucleotide-sugar
Glymal4g13333 At4919810 Yieldins
Glyma02g00340 At5917540 Pathways-phenyl
Glymal0g07050 At19g20030 Receptor-like
Glyma20g24670 At5904310 Pectate-pectin-Lyases
Glyma04g09680 At1g09890 Rhamnogalacturonan
Glymal9g37325 At59g03800 GT-family-47
Glyma20g04490 At2g03090 Expansins
Glyma06g13060 At2946330 Arabinogalactan-proteins
Glymal9g36620 At2937040 Pathways-phenyl
Glyma06g48260 At4924010 Cellulose-synthase-like
Glyma01g36780 At5g42180 Peroxidases
Glymal3g44770 At2903220 GT-family-37
Glymal7g37960 At4939330 Pathways-phenyl
Glyma20g01700 At19g23040 Extensin-related
Glymal7g05350 At5g22740 Cellulose-synthase-like
Glyma20g23271 At4938140 Unknow-GPI-anchored
Glyma20g39250 At2g43080 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal2g29660 At2928470 Beta-galactosidase
Glyma03g34800 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glymallg04471 At2935380 Peroxidases
Glyma06g08973 At5g19670 GT-family-47
Glyma09g30930 At3g18050 Unknow-GPI-anchored
Glymal3g24110 At2g34060 Peroxidases
Glymal7g03030 At3962830 Nucleotide-sugar
Glyma02g47940 At2937040 Pathways-phenyl
Glymal6g03740 At5g41460 GT-family-31
Glyma03g04390 At5905290 Expansins
Glyma06g12150 Atlg77410 Beta-galactosidase
Glymal3g36441 At3g20570 Early-nodulin-like
Glymal1g20606 At2g28410 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal8g49720 At3g29090 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g03770 At1g19300 GT-family-8
Glyma08g17300 At1g30870 Peroxidases
Glymal6g27900 Atlg71695 Peroxidases
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Glyma03g01941 At2906850 Xyloglucan
Glyma08g47400 At5g60020 Laccases
Glymal5g09810 At4921060 GT-family-31
Glymal7g33190 At4919810 Yieldins
Glymal8g00381 At1g55260 LPTL

Glyma02g01910 At3g16850 Polygalacturonases
Glymal3g44950 At3921240 Pathways-phenyl
Glyma01g35480 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glymal6g24440 At4936360 Beta-galactosidase
Glymal7g11170 At4g19810 Yieldins
Glyma06g03160 At4936360 Beta-galactosidase
Glymal3g44240 At3g15800 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal1g34500 At2944790 Uclacyanin-like
Glyma06g03290 At1g27620 Pathways-phenyl
Glymal0g27840 At3962110 Polygalacturonases
Glymal2g10610 At1g61900 Unknow-GPIl-anchored
Glymal1g08520 At5942180 Peroxidases
Glymal3g38150 At2g32300 Uclacyanin-like
Glymal5g41320 At5g14180 Proteases
Glyma01g44270 At1g65060 Pathways-phenyl
Glyma01g06720 At5924090 Yieldins
Glyma08g46820 At5g60020 Laccases
Glymal9g41240 At5926670 Pectin-acetylesterases
Glyma02g45720 At3g58790 GT-family-8
Glyma01g00771 At3961640 Arabinogalactan-proteins
Glyma09g01250 At2g32300 Uclacyanin-like
Glyma02g43680 At2932990 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma09g39233 At5941460 GT-family-31
Glyma02g08920 At5064740 Cellulose-synthase
Glymal0g27457 At3g48950 Polygalacturonases
Glymal4g04140 At1g08500 Early-nodulin-like
Glymal3g17740 At5g26670 Pectin-acetylesterases
Glyma06g11820 At1g21880 Receptor-like
Glymallg19910 At2928110 GT-family-47
Glymal1g20730 At2g28470 Beta-galactosidase
Glymal5g41860 At1g30870 Peroxidases
Glyma06g14220 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma05g04180 At1g62790 LPTL

Glyma03g41660 At3g61640 Arabinogalactan-proteins
Glymal12g00700 At3g47400 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g33890 At2g37040 Pathways-phenyl
Glyma01g41820 At5g47500 Pectin-methyl-esterases
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Glymal4g07700 At1g45130 Beta-galactosidase
Glymal2g02410 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma05g28030 At1g27950 LPTL

Glymallg36410 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal9g37180 At2g36710 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g01030 At49g39010 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma07g01250 At3g13750 Beta-galactosidase
Glyma079g34050 At19g23040 Extensin-related
Glyma03g38430 At2g46930 Pectin-acetylesterases
Glymal6g31008 At2g44300 LPTL

Glyma08g44320 At1g55850 Cellulose-synthase-like
Glymal0g39760 At1g11545 Xyloglucan

Glyma08g11300 At3923730 Xyloglucan

Glyma06g47420 At5917420 Cellulose-synthase
Glyma06g15671 At5g41290 Receptor-like
Glyma02g17060 At19g05260 Peroxidases
Glymal0g39110 At5g60490 Arabinogalactan-proteins
Glyma06g15240 At5964790 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal3g22595 At2g13680 Callose-synthase
Glyma20g26440 At3919450 Pathways-phenyl
Glyma20g02741 At4g34480 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal79g15390 At4916790 Hydroxyproline-rich
Glyma08g19340 At4925980 Peroxidases
Glymallg07760 At4936360 Beta-galactosidase
Glyma02g41190 At19g66250 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma02g01310 At5919730 Pectin-methyl-esterases
Glyma20g01520 At1g14720 Xyloglucan

Glyma08g42110 At19g06490 Callose-synthase
Glyma079g38430 At3906260 GT-family-8

Glymal6g28080 At5064740 Cellulose-synthase
Glymal5g18430 At4926140 Beta-galactosidase
Glyma08g02050 At4923500 Polygalacturonases
Glymal7g01660 At1g05170 GT-family-31
Glyma02g03301 At1g59970 Proteases

Glyma05g35660 At4928850 Xyloglucan

Glyma059g35730 At5g19670 GT-family-47
Glyma06g41300 At3g07160 Callose-synthase
Glymal8g39850 At2g39700 Expansins

Glymal1g02170 At5g53340 GT-family-31
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Glyma02g42110 At3g55780 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma04g40530 At1g05260 Peroxidases
Glymal3g44830 At5948930 Pathways-phenyl
Glyma02g44235 At4g35410 Endocytosis
Glymal8g01560 At1g67750 Pectate-pectin-Lyases
Glymal8g02280 At5g10080 Proteases

Glyma079g11822 At5916890 GT-family-47
Glyma04g03120 At4g36360 Beta-galactosidase
Glymall1g29410 At5958480 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma03g27740 At2g40890 Pathways-phenyl
Glymal9g28220 At5913870 Xyloglucan

Glymal2g34140 At3920580 COBRA

Glyma01g34990 At5919670 GT-family-47
Glymal0g44141 At5g13000 Callose-synthase
Glymallgl11910 At4939010 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal3g21440 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glymal8g12604 At3g58790 GT-family-8
Glyma09g02600 At2g38380 Peroxidases
Glymal2g02015 At39g03050 Cellulose-synthase-like
Glyma02g00730 At4914746 Unknow-GPI-anchored
Glymal4g36500 At2930490 Pathways-phenyl
Glyma08g23820 At4g31590 Cellulose-synthase-like
Glymal0g42390 At5904310 Pectate-pectin-Lyases
Glyma09g07100 At4926140 Beta-galactosidase
Glymal8g39570 At39g09410 Pectin-acetylesterases
Glymal29g31840 At2g32540 Cellulose-synthase-like
Glymal2g08530 At2g28110 GT-family-47
Glymal5g04240 At2g39700 Expansins

Glymal5g15690 At3916850 Polygalacturonases
Glyma06g45860 At4g03210 Xyloglucan

Glymal8g08400 At3g07680 Vesicle-trafficking
Glyma06g08180 At49g31590 Cellulose-synthase-like
Glymal0g31430 At1g05840 Proteases

Glymal2g25740 At5924090 Yieldins

Glymal1g34040 At2g37640 Expansins

Glyma20g28210 At5926330 Stellacyanin-like
Glyma07914930 At5g19730 Pectin-methyl-esterases
Glymal7g11840 At5g33290 GT-family-47
Glyma06g12910 At5g49720 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma02g03250 At1g59970 Proteases

Glyma08g04780 At2g01630 Glycoside-hidrolase-family-17
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Glyma01g22480 At1g13250 GT-family-8
Glyma05g23170 At5g65730 Xyloglucan
Glyma04g07820 At4931140 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma08g42270 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glymal4g11760 At4931840 Early-nodulin-like
Glyma20g35610 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma01g37920 At5g03260 Laccases
Glymal7g02330 At3906260 GT-family-8
Glymal5g02750 At3g13750 Beta-galactosidase
Glymal7g11870 At5g33290 GT-family-47
Glymal3g23040 At5920260 GT-family-47
Glymallg36640 At49g13990 GT-family-47
Glymallgl1336 At4938660 Receptor-like
Glymal149g02070 At1g66970 GPDL
Glymal6g29780 At3961490 Polygalacturonases
Glyma03g37550 At1g02730 Cellulose-synthase-like
Glymal3g42680 At3g13750 Beta-galactosidase
Glymal3g01131 At49g25810 Xyloglucan
Glymal6g29960 At5923940 Pathways-phenyl
Glyma08g17820 At5914180 Proteases
Glymal2g10930 At19g05280 GT-family-31
Glyma02g31340 At3g57630 GT-family-47
Glyma04g03690 At3g50760 GT-family-8
Glymallg07850 At4936220 Pathways-phenyl
Glyma02g40020 At5905340 Peroxidases
Glyma09g34140 At1g32170 Xyloglucan
Glyma05g22180 At5g67400 Peroxidases
Glyma08g02030 At4923490 GT-family-31
Glyma20g19200 At4g13710 Pectate-pectin-Lyases
Glymal0g01290 At1g02460 Polygalacturonases
Glymal79g29320 At4g30170 Peroxidases
Glymal5g05190 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glymal2g09510 At2g27500 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal4g18140 At49g31590 Cellulose-synthase-like
Glyma02g43480 At5g14180 Proteases
Glyma07g15341 At1g67980 Pathways-phenyl
Glyma02g45280 At1g32910 Pathways-phenyl
Glyma05g32500 At2g13680 Callose-synthase
Glyma20g37680 At1g54860 Unknow-GPI-anchored
Glyma04g42930 At1g21880 Receptor-like
Glymal3g36420 At3g20580 COBRA
Glymal7g04030 At4g16270 Peroxidases
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Glymal4g38301 At19g21480 GT-family-47
Glymal8g13690 At1g78990 Pathways-phenyl
Glymal7g07220 At5g57560 Xyloglucan
Glyma02g12660 At5924090 Yieldins
Glyma05g04270 At4912420 SKU5

Glymal6g26480 At5g13900 LPTL

Glyma02g47720 At3g07840 Polygalacturonases
Glyma02g00930 At39g05910 Pectin-acetylesterases
Glymal5g27510 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glyma02g07730 At2901630 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal8g38430 At3g07010 Pectate-pectin-Lyases
Glyma079g12060 At5920710 Beta-galactosidase
Glymal5g39420 At3g14570 Callose-synthase
Glymal0g28230 At39g05910 Pectin-acetylesterases
Glyma01g40870 At2g35380 Peroxidases
Glymal9g30600 At29g40890 Pathways-phenyl
Glymal8g13105 At1g06490 Callose-synthase
Glymal6g30130 At4925600 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal8g44391 At1g63180 Nucleotide-sugar
Glyma08g15680 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glymal2g03510 At49g38660 Receptor-like
Glymal8g49870 At5954160 Pathways-phenyl
Glymal9g28640 Atlg11545 Xyloglucan
Glyma079g33780 At4934050 Pathways-phenyl
Glyma08g03430 At4g26220 Pathways-phenyl
Glymal0g01180 At39g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g25173 At4925600 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma08g04840 Atl1g70710 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma01g44281 At3g03050 Cellulose-synthase-like
Glyma09g35050 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glymal5g01820 At5g24090 Yieldins
Glymal8g06660 At29g19070 Pathways-phenyl
Glyma05g03720 At1g12560 Expansins
Glyma08g43650 At5g55480 GPDL
Glyma04913670 At4925240 SKU6

Glymal2g10960 At4g03210 Xyloglucan
Glymal1lg29620 At2930210 Laccases
Glyma06g08966 At5g25820 GT-family-47
Glymal5g40610 At19g20030 Receptor-like
Glymal8g12280 At2g19070 Pathways-phenyl
Glymal3g17600 At5g20870 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal79g37240 At1g44970 Peroxidases
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Glyma089g23480 At29g03220 GT-family-37
Glymal4g01660 At1g55850 Cellulose-synthase-like
Glyma06g11390 Atlg77780 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal7g15060 At4916600 GT-family-8
Glyma20g04415 At4g18010 Endocytosis
Glymal9g36810 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glyma02g03190 At1924140 Proteases
Glymal0g29620 At39g06035 Unknow-GPI-anchored
Glyma03g26060 At2g32300 Uclacyanin-like
Glyma029g39930 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal0g36690 Atlg71695 Peroxidases
Glyma09g37090 At1969530 Expansins
Glymal3g28890 At1g29980 Unknow-GPIl-anchored
Glyma09g37691 At4916790 Hydroxyproline-rich
Glymal5g11420 At1g61900 Unknow-GPIl-anchored
Glymal3g17570 At3943270 Pectin-methyl-esterases
Glymal4938430 At2g40610 Expansins
Glymal3g22350 At4919810 Yieldins
Glyma02g05790 At4936360 Beta-galactosidase
Glymal5g12080 At2932300 Uclacyanin-like
Glyma02g46890 At5g55590 Pectin-methyl-esterases
Glyma05g00590 At3929360 Nucleotide-sugar
Glyma01g38580 At3g11130 Endocytosis
Glymal6g17150 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glymal6g32740 At5g62200 Unknow-GPI-anchored
Glyma02g11100 At1g13250 GT-family-8
Glymal18g00560 At4913990 GT-family-47
Glyma09g04560 At3g16850 Polygalacturonases
Glyma02g45080 At4923820 Polygalacturonases
Glyma02g39750 At29g30210 Laccases
Glymal7g17730 At5g67400 Peroxidases
Glyma08g42450 At29g19070 Pathways-phenyl
Glymal69g28970 At5g24090 Yieldins
Glymal8g16870 At5062620 GT-family-31
Glymal8g16870 At5062620 GT-family-31
Glyma079g15281 At3g61640 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g20720 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glyma02g02460 At1g14420 Pectate-pectin-Lyases
Glymal2g35411 At5g53870 Early-nodulin-like
Glyma01g01770 At1g32170 Xyloglucan
Glyma08g22680 At5g20230 Stellacyanin-like
Glymal6g30681 At2g44300 LPTL
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Glymal19g03500 At3g29360 Nucleotide-sugar
Glymal3g44760 At29g03210 GT-family-37
Glyma08g37431 At3919450 Pathways-phenyl
Glymal6g26630 At5g13870 Xyloglucan
Glyma20g27970 At1g11545 Xyloglucan
Glymal6g04350 At2919070 Pathways-phenyl
Glymal69g31540 At2g44300 LPTL

Glyma08g12800 At3923730 Xyloglucan
Glyma02g08382 At5g48100 Laccases
Glymal8g47130 At3961490 Polygalacturonases
Glyma03g41510 At5g24090 Yieldins
Glyma08g17850 At4933870 Peroxidases
Glyma08g44310 At1g55850 Cellulose-synthase-like
Glymal7g07260 At4925810 Xyloglucan
Glymal0g34550 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glymal1g05300 At4937530 Peroxidases
Glyma06g10500 Atlg72230 Uclacyanin-like
Glyma06g15030 At5905340 Peroxidases
Glyma08g20650 At3g13750 Beta-galactosidase
Glymal6g23030 At19g20270 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal29g32270 At2g32300 Uclacyanin-like
Glymal19g40020 At4902300 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g14200 At5g54160 Pathways-phenyl
Glymal5g35290 At39g10720 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g07961 At5g56540 Arabinogalactan-proteins
Glyma04g22130 At19g03390 Pathways-phenyl
Glymal6g27890 Atlg71695 Peroxidases
Glymal4g05850 At5905340 Peroxidases
Glyma07g34500 At4918340 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g10985 At19g20510 Pathways-phenyl
Glymal9g41430 At1g02460 Polygalacturonases
Glymal8g27090 At2922620 Rhamnogalacturonan
Glymal0g36790 At5g64740 Cellulose-synthase
Glyma01g06030 At1969530 Expansins
Glyma08g41930 Atlg78990 Pathways-phenyl
Glyma04g32130 At5g60920 COBRA
Glyma01g42831 At1g63450 GT-family-47
Glyma06g44930 At4g28250 Expansins
Glymal4g38210 At5g58400 Peroxidases
Glyma08g40570 At5g62620 GT-family-31
Glymal4g38170 At5g05340 Peroxidases
Glymal29g31780 At2g32540 Cellulose-synthase-like




Tabela S1. Cont.

115

GENE_ID Homologo/ Arabidopsis Via de parede cellular
Glymal0g01250 At1g05260 Peroxidases
Glyma06g44010 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal2g07381 At2928470 Beta-galactosidase
Glymal1g01480 At1g33250 GT-family-31
Glyma01g04350 At1g59970 Proteases
Glymallg20791 At5960490 Arabinogalactan-proteins
Glymal5g02160 At1g79800 Early-nodulin-like
Glymal5g13491 At59g06730 Peroxidases
Glyma04g41720 At29g46330 Arabinogalactan-proteins
Glymal6g23680 At4936010 Receptor-like
Glyma20g34351 At49g24010 Cellulose-synthase-like
Glymal0g36380 At1g14550 Peroxidases
Glymal8g19670 At1g60590 Polygalacturonases
Glymal4g10230 At49g07960 Cellulose-synthase-like
Glymal3g38310 At1g05260 Peroxidases
Glymal3g00280 At4925810 Xyloglucan
Glyma09g36660 At3g47400 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g07550 At5919890 Peroxidases
Glymal29g32390 At4g03210 Xyloglucan
Glymal9g22460 At5063380 Pathways-phenyl
Glyma03g37280 At3g62830 Nucleotide-sugar
Glyma09g41850 At5954160 Pathways-phenyl
Glymal19g04220 At5915630 COBRA
Glymal9g28200 At5913870 Xyloglucan
Glymal6g32690 At5g62200 Unknow-GPI-anchored
Glyma06g16430 At5963800 Beta-galactosidase
Glymal2g12230 At5g54160 Pathways-phenyl
Glymal3g01080 At3921240 Pathways-phenyl
Glymal5g41280 At4933870 Peroxidases
Glymal0g00620 At4914746 Unknow-GPI-anchored
Glymal9g37480 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glymal3g18711 At4928560 Receptor-like
Glymal0g22015 At1g45130 Beta-galactosidase
Glymal2g32160 At19g05260 Peroxidases
Glymal0g42230 At2g30490 Pathways-phenyl
Glyma08g03921 At5g19670 GT-family-47
Glymal2g09350 At1g08200 Nucleotide-sugar
Glyma02g01990 At4g02290 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma09g36750 At19g02790 Polygalacturonases
Glymal9g41350 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glymal8g39440 At2929130 Laccases
Glyma04938280 At3g07620 GT-family-47
Glymal0g00220 At5g17540 Pathways-phenyl
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Glyma02g01050 At3962110 Polygalacturonases
Glymal3g35100 At5g53870 Early-nodulin-like
Glyma20g33101 At5g48100 Laccases
Glymal5g14540 At1g48100 Polygalacturonases
Glymal6g04391 At4938040 GT-family-47
Glyma07g00590 At4g31590 Cellulose-synthase-like
Glymal0g40040 At2914620 Xyloglucan
Glymal6g26965 At5g56540 Arabinogalactan-proteins
Glymal9g07631 At3g18590 Early-nodulin-like
Glymal1g37620 Atlg67750 Pectate-pectin-Lyases
Glyma01g02570 At4937980 Pathways-phenyl
Glymal6g06230 At5g14180 Proteases
Glyma03g34170 At2936870 Xyloglucan
Glymal4g38101 At4935150 Pathways-phenyl
Glymal4g38111 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma03g39360 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g35381 At3953260 Pathways-phenyl
Glymal1g03560 At5g47500 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g38100 At3g15370 Expansins
Glymal0g42840 At2g31050 Stellacyanin-like
Glyma01g37430 At4936220 Pathways-phenyl
Glymal9g29730 At3g45400 GT-family-47
Glymallg06720 At3g11130 Endocytosis
Glymal9g25980 At5g14130 Peroxidases
Glyma06g43940 At4935150 Pathways-phenyl
Glymal7g08400 At4g19810 Yieldins
Glymal7g29060 At4931590 Cellulose-synthase-like
Glymal2g33530 At1g03870 Arabinogalactan-proteins
Glyma20g35680 At4933420 Peroxidases
Glyma06g15690 At3918660 GT-family-8
Glymal8g41886 At5g01050 Laccases
Glymal1g01240 At1g65060 Pathways-phenyl
Glymal3g29000 At4918340 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g08920 At2926440 Pectin-methyl-esterases
Glyma20g27380 At2g14620 Xyloglucan
Glyma05g00920 At29g03220 GT-family-37
Glyma09g34131 At3g03050 Cellulose-synthase-like
Glymal4g37510 At3g11130 Endocytosis
Glymal1g29460 At5g58490 Pathways-phenyl
Glymal8g07240 At29g38080 Laccases
Glyma079g39290 At3g17070 Peroxidases
Glyma09g21970 At5g20710 Beta-galactosidase
Glymal4g07360 At2g39700 Expansins
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Glymal9g40940 At3962110 Polygalacturonases
Glymal10g02030 At3g16850 Polygalacturonases
Glymal3g32950 At4938040 GT-family-47
Glymal6g17120 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glymal7g04950 At2926440 Pectin-methyl-esterases
Glymal19g40030 At49g02290 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma06g02430 At19g20190 Expansins

Glyma08g37510 At4g39330 Pathways-phenyl
Glymal4g01830 At5g55590 Pectin-methyl-esterases
Glymal7g14730 At4g12420 SKU5

Glymal5g17620 At2918980 Peroxidases
Glymal9g28950 At5g56540 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g29575 At5927530 Polygalacturonases
Glyma02g02020 At4g02330 Pectin-methyl-esterases
Glymal8g01570 At1g67750 Pectate-pectin-Lyases
Glyma099g23136 At5g24090 Yieldins

Glymal9g39990 At4902330 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g45620 At3g14310 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g05510 At1919940 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal6g26800 At2g01630 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma05g27331 At2942800 Receptor-like
Glymal2g30210 At2928110 GT-family-47
Glymal9g25570 At3g27200 Uclacyanin-like
Glymal6g32490 At5g51890 Peroxidases
Glymal9g04210 At5g60920 COBRA

Glymal1g34300 At3g11420 GT-family-31
Glyma20g30790 At19g21090 Early-nodulin-like
Glymal5g00390 At3921240 Pathways-phenyl
Glymal2g27381 Atlg11545 Xyloglucan

Glymal4g00930 At3g07840 Polygalacturonases
Glymal9g41080 At4901630 Expansins

Glyma08g18390 At19g20030 Receptor-like
Glyma05g34020 At3g18050 Unknow-GPI-anchored
Glyma06g07890 At4931140 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal5g01030 At3g15800 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal49g39510 At1966250 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal0g07075 At4g38660 Receptor-like
Glymal9g02150 At4936220 Pathways-phenyl
Glymal3g36930 At2g20520 Arabinogalactan-proteins
Glymal8g45750 At3961130 GT-family-8
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Glyma09g06350 At2g18980 Peroxidases
Glyma06g48140 At1g71380 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma20g24810 At2g30490 Pathways-phenyl
Glyma01g04370 At1g59970 Proteases
Glyma04g13600 At5g51500 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g06990 At2919070 Pathways-phenyl
Glymal139g38220 At1g05280 GT-family-31
Glymal0g06880 At19g20030 Receptor-like
Glyma03g37410 At1g02810 Pectin-methyl-esterases
Glyma08g03560 At2919790 Endocytosis
Glyma01g45080 At4927110 COBRA
Glymal0g03360 At2g48130 LPTL

Glymal3g33560 At3g14570 Callose-synthase
Glyma02g12351 At1926690 Vesicle-trafficking
Glyma06g43701 At2g38080 Laccases
Glymallgl16010 At2928470 Beta-galactosidase
Glymal3g04480 At3g28180 Cellulose-synthase-like
Glyma03g37391 At4902330 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g38350 At3g62110 Polygalacturonases
Glymal9g22490 At19g20500 Pathways-phenyl
Glymal2g23200 At3g15370 Expansins
Glyma20g04560 At1g08750 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal0g29570 At19g54940 GT-family-8
Glymal5g18360 At4925810 Xyloglucan
Glymal0g07560 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glyma05g36060 At2919790 Endocytosis
Glymal0g29160 At3g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma08g03700 At5919730 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g38040 At4g03210 Xyloglucan
Glyma20g31190 At1g14550 Peroxidases
Glymal3g05650 At3g29090 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g08100 At4931590 Cellulose-synthase-like
Glymal0g37200 At5g24090 Yieldins
Glymal0g24120 At19g65680 Expansins
Glyma01g39990 At4g37530 Peroxidases
Glymallgl10760 At1g48930 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal0g36320 At5909360 Laccases
Glymal0g38740 At5g51680 Hydroxyproline-rich
Glyma03g24030 At2943870 Polygalacturonases
Glymal4g07820 At1g27620 Pathways-phenyl
Glyma20g38851 At5g13000 Callose-synthase
Glymal6g24640 At5g66390 Peroxidases
Glyma06g00810 At3929810 COBRA
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Glyma08g43640 At5g55480 GPDL

Glymal2g06730 At2g39700 Expansins
Glyma07g07280 At3961490 Polygalacturonases
Glyma06g45920 At1g05260 Peroxidases
Glymal4g12170 At2924800 Peroxidases
Glyma069g45880 At1g05280 GT-family-31
Glymal0g37890 At5g23870 Pectin-acetylesterases
Glyma20g29000 At5g51680 Hydroxyproline-rich
Glyma06g06350 At2924800 Peroxidases
Glyma07g34060 At1g70985 Unknow-GPI-anchored
Glyma08g23470 At2903220 GT-family-37
Glymal7g37270 At1g45130 Beta-galactosidase
Glyma02g05320 At4938660 Receptor-like
Glymal1g05380 At4933910 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal5g13540 At5906720 Peroxidases
Glymal5g13560 At5g06730 Peroxidases
Glymal5g15200 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal4g36201 At1g09890 Rhamnogalacturonan
Glyma09g33400 At2922620 Rhamnogalacturonan
Glymal8g40350 At2g37730 GT-family-31
Glyma20g35960 At1964640 Early-nodulin-like
Glymal5g13500 At2g38380 Peroxidases
Glymal19g45000 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma01g01010 At5g19730 Pectin-methyl-esterases
Glymal2g00530 At1933430 GT-family-31
Glyma02g38050 At4924430 Rhamnogalacturonan
Glyma08g43630 At4926690 GPDL

Glyma03g03460 At2g45220 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g15860 At2913680 Callose-synthase
Glymal4g22780 At4932790 GT-family-47
Glyma02g05060 At2917760 Proteases
Glymal2g31800 At2g32530 Cellulose-synthase-like
Glyma05g29440 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glyma05g32370 At3918660 GT-family-8
Glymal8g49570 At1g69530 Expansins
Glymal3g20890 At39g53190 Pectate-pectin-Lyases
Glymal3g20450 At2g36870 Xyloglucan
Glyma08g41900 Atlg78990 Pathways-phenyl
Glyma04g32120 At5g15630 COBRA
Glymal7g07170 At3921240 Pathways-phenyl
Glymal7g07190 At3g21240 Pathways-phenyl
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Glymal8g06570 At5958480 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma02g38061 At4g24430 Rhamnogalacturonan
Glyma05g31860 At5964790 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal8g49090 At5g15110 Pectate-pectin-Lyases
Glyma08g12400 At4918780 Cellulose-synthase
Glyma09g35870 At3g07970 Polygalacturonases
Glymal8g12180 At29g19070 Pathways-phenyl
Glymal8g12230 At2919070 Pathways-phenyl
Glyma08g37420 At2922620 Rhamnogalacturonan
Glymal8g02690 At2940370 Laccases
Glymal7g11850 At3942180 GT-family-47
Glyma03g15800 At3g09220 Laccases
Glyma20g15980 At39g07620 GT-family-47
Glymal6g23140 At2917760 Proteases
Glyma07g16060 At5g60020 Laccases
Glymal9g41970 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g19820 At1g19170 Polygalacturonases
Glymal3g27540 At1g61900 Unknow-GPIl-anchored
Glymal5g10050 At4918340 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal1lg07430 At5903260 Laccases
Glyma08g09350 At5944030 Cellulose-synthase
Glymal3gl17561 At2g26440 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g06870 At29g19070 Pathways-phenyl
Glymal8g12210 At2919070 Pathways-phenyl
Glyma09g05630 At5944030 Cellulose-synthase
Glymal6g05770 At5g41040 Pathways-phenyl
Glyma05g08730 At5914650 Polygalacturonases
Glymal8g06450 At2g30210 Laccases
Glymal4g03490 At1g32910 Pathways-phenyl
Glyma05g15376 At49g31590 Cellulose-synthase-like
Glymal4g16630 At3g13560 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma08g44190 At1g62940 Pathways-phenyl
Glyma03g34260 At39g53190 Pectate-pectin-Lyases
Glymal6g08240 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glyma09g04720 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glymal1g02440 At5g41460 GT-family-31
Glyma03g37480 At3g16850 Polygalacturonases
Glyma01g26750 At3909220 Laccases
Glyma0214s00200 Atlg77130 GT-family-8
Glyma08g47380 At59g60020 Laccases
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Glyma09g21980 At1g31740 Beta-galactosidase
Glyma02g38990 At2g38080 Laccases
Glymal0g02160 At4g02330 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g43050 At5941460 GT-family-31
Glyma20g32135 At3953260 Pathways-phenyl
Glyma04939240 At3918660 GT-family-8
Glymal3g37290 At4g03550 Callose-synthase
Glymal9g01560 At3928180 Cellulose-synthase-like
Glymal2g03650 At29g16730 Beta-galactosidase
Glymal8g09533 At4926690 GPDL

Glyma01g37541 At4936360 Beta-galactosidase
Glyma07g05980 At2946570 Laccases
Glyma04g06780 At4918780 Cellulose-synthase
Glyma0023s00670 At1g57620 Vesicle-trafficking
Glyma01g02560 At2922620 Rhamnogalacturonan
Glyma01g02580 At4937990 Pathways-phenyl
Glyma01g03310 At4g08770 Peroxidases
Glyma01g03400 At3926610 Polygalacturonases
Glyma01g04361 At1g59970 Proteases
Glyma01g04970 At1914420 Pectate-pectin-Lyases
Glyma01g07060 At3g45400 GT-family-47
Glyma01g08690 At1969940 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g08730 At1g69940 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g08760 At1969940 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g09350 At1g69940 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g09540 At5g28840 Nucleotide-sugar
Glyma01g12310 At4936360 Beta-galactosidase
Glyma01g14500 At4935670 Polygalacturonases
Glyma01g16140 At1g65680 Expansins
Glyma01g18520 At2943890 Polygalacturonases
Glyma01g20565 Atl1g11545 Xyloglucan
Glyma01g24850 At2937730 GT-family-31
Glyma01g26310 Atlg11545 Xyloglucan
Glyma01g26766 At19g61900 Unknow-GPI-anchored
Glyma01g26783 At3909220 Laccases
Glyma01g26800 At3g09220 Laccases
Glyma01g27230 At4924550 Endocytosis
Glyma01g27260 At3g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g27710 At2938080 Laccases
Glyma01g30900 At4g24550 Endocytosis
Glyma01g32270 At5g05340 Peroxidases
Glyma019g32310 At5g05340 Peroxidases
Glyma01g33440 At2g45220 Pectin-methyl-esterases
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Glyma01g33480 At2g45220 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g33500 At2945220 Pectin-methyl-esterases
Glyma01g34605 At2g01850 Xyloglucan
Glyma01g34770 At4928850 Xyloglucan
Glyma01g35530 At5g17540 Pathways-phenyl
Glyma01g37060 At49g36010 Receptor-like
Glyma01g37630 At5g66390 Peroxidases
Glyma01g37930 At5g03260 Laccases
Glyma01g38540 At5g09280 Pectate-pectin-Lyases
Glyma01g39080 At1g49570 Peroxidases
Glyma01g39460 At4934050 Pathways-phenyl
Glyma01g40460 At5965730 Xyloglucan
Glyma01g41830 At4g16600 GT-family-8
Glyma01g42370 At1g12560 Expansins
Glyma01g44550 At4914805 LPTL
Glyma0248s00200 At5927870 Pectin-methyl-esterases
Glyma0248s00220 At3g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g01130 At3962170 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g01140 At3g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g01980 At19g02790 Polygalacturonases
Glyma02g02000 At4902320 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g03170 At1g59970 Proteases
Glyma02g03200 Atlg70170 Proteases
Glyma02g03265 At1g59970 Proteases
Glyma02g03335 Atlg70170 Proteases
Glyma02g04230 At3926610 Polygalacturonases
Glyma02g04290 At4g08770 Peroxidases
Glyma02g04990 At5966060 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma02g05930 At5g66390 Peroxidases
Glyma02g05940 At5066390 Peroxidases
Glyma02g07410 At2919070 Pathways-phenyl
Glyma02g07740 At5g20710 Beta-galactosidase
Glyma02g07770 At5g20710 Beta-galactosidase
Glyma02g08374 At1g18140 Laccases
Glyma02g08780 Atlg71695 Peroxidases
Glyma02g09535 At3g24130 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g09540 At3g24130 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g12920 At3g45400 GT-family-47
Glyma02g13820 At1g69940 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g15280 At1g49570 Peroxidases
Glyma02g15290 At1g49570 Peroxidases
Glyma02g16460 At2g48140 LPTL

Glyma02g27131 At3g26610 Polygalacturonases
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Glyma02g28880 At5g06720 Peroxidases
Glyma02g31540 At2g41850 Polygalacturonases
Glyma02g35400 At5g60920 COBRA
Glyma02g37210 Atlg72230 Uclacyanin-like
Glyma02g37990 Atlg70170 Proteases
Glyma02g38980 At5g48140 Polygalacturonases
Glyma02g40000 At5905340 Peroxidases
Glyma02g40010 At5g05340 Peroxidases
Glyma02g40040 At5g58400 Peroxidases
Glyma02g40230 At2g40610 Expansins
Glyma02g42730 At5905340 Peroxidases
Glyma02g45560 At4g38190 Cellulose-synthase-like
Glyma02g45670 At3923730 Xyloglucan
Glyma02g46320 At2g32990 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma02g46400 At2947280 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g46880 At5g55590 Pectin-methyl-esterases
Glyma02g47083 At1g55850 Cellulose-synthase-like
Glyma02g47410 At3925140 GT-family-8
Glyma0335s00200 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma03g00910 At3945400 GT-family-47
Glyma03g01010 At4926010 Peroxidases
Glyma03g01020 At4926010 Peroxidases
Glyma03g03390 At2945220 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g03400 At2g45220 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g03410 At2945220 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g03980 At1g65680 Expansins
Glyma03g04660 At5905340 Peroxidases
Glyma03g04670 At5g05340 Peroxidases
Glyma03g04700 At5905340 Peroxidases
Glyma03g04710 At5g05340 Peroxidases
Glyma03g04720 At5905340 Peroxidases
Glyma03g04740 At5g05340 Peroxidases
Glyma03g04750 At5905340 Peroxidases
Glyma03g04760 At5g05340 Peroxidases
Glyma03g04870 At5g05340 Peroxidases
Glyma03g04880 At5905340 Peroxidases
Glyma03g08040 Atlg75680 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma03g08190 At4936360 Beta-galactosidase
Glyma03g08544 At3g03050 Cellulose-synthase-like
Glyma03g08748 At3911420 GT-family-31
Glyma03g14450 At29g38080 Laccases
Glyma03g15805 At3g09220 Laccases
Glyma03g23680 At5g17200 Polygalacturonases
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Glyma03g23701 At5g17200 Polygalacturonases
Glyma03g23881 At3g15720 Polygalacturonases
Glyma03g27210 At29g45040 Proteases
Glyma03g28870 At3g57270 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma03g29420 At2g41850 Polygalacturonases
Glyma03g29570 At3g57630 GT-family-47
Glyma03g30180 At5g06720 Peroxidases
Glyma03g30923 At3g21900 Receptor-like-kinases
Glyma03g31240 At3922600 LPTL

Glyma03g31251 At2g48140 LPTL

Glyma03g33720 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glyma03g33730 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glyma03g36610 At4g11290 Peroxidases
Glyma03g36620 At19g05260 Peroxidases
Glyma03g37400 At4g02330 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g37420 At4902290 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma03g37560 At3962660 GT-family-8
Glyma03g38140 At1902460 Polygalacturonases
Glyma03g38230 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g38480 At49g01630 Expansins
Glyma03g38750 At3g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma03g40420 At5917540 Pathways-phenyl
Glyma03g40430 At5g17540 Pathways-phenyl
Glyma0420s50 Atlg70170 Proteases
Glyma04g00520 At2g16730 Beta-galactosidase
Glyma04g00800 At3g29810 COBRA
Glyma04g07890 At2g45470 Arabinogalactan-proteins
Glyma04g08870 At4932790 GT-family-47
Glyma04g09660 At1g09910 Rhamnogalacturonan
Glyma04g09670 At19g09890 Rhamnogalacturonan
Glyma04g10670 At1g72230 Uclacyanin-like
Glyma04g10761 At4921960 Peroxidases
Glyma04g12290 Atlg71380 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma04g13613 At5951490 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g13626 At2g45220 Pectin-methyl-esterases
Glyma04914301 At4g36360 Beta-galactosidase
Glyma04g14460 At5g11710 Endocytosis
Glyma04915190 At4g26140 Beta-galactosidase
Glyma04g15200 At2g04780 Arabinogalactan-proteins
Glyma04g922190 At3g24330 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma04g23530 At5g17420 Cellulose-synthase
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Glyma04g924793 At1g20510 Pathways-phenyl
Glyma04g30870 At39g07840 Polygalacturonases
Glyma04g930920 At3g07840 Polygalacturonases
Glyma049g30950 At39g07840 Polygalacturonases
Glyma04933056 At4923490 GT-family-31
Glyma049g33780 At1g45130 Beta-galactosidase
Glyma04g33861 At2g36710 Pectin-methyl-esterases
Glyma04g34241 At5964740 Cellulose-synthase
Glyma04g934260 At5g15110 Pectate-pectin-Lyases
Glyma04936520 At5963180 Pectate-pectin-Lyases
Glyma04g37470 At5941040 Pathways-phenyl
Glyma049g39120 At2913680 Callose-synthase
Glyma04g39641 At5g64790 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma04g39860 At5905340 Peroxidases
Glyma04g40591 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma04g41891 At5949720 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma04g42620 Atlg77410 Beta-galactosidase
Glyma04g43470 At4924000 Cellulose-synthase-like
Glyma05g00950 At19g69530 Expansins
Glyma05g01051 At1g74680 GT-family-47
Glyma05g02890 At5g63180 Pectate-pectin-Lyases
Glyma05g04770 At3918660 GT-family-8
Glyma05g04822 Atlg78570 Nucleotide-sugar
Glyma05g07193 At5924090 Yieldins

Glyma05g135 At59g60920 COBRA
Glyma05g14800 At3g27200 Uclacyanin-like
Glyma05g16140 At2g19790 Endocytosis
Glyma05g21081 At39g53190 Pectate-pectin-Lyases
Glyma05g23950 At3g27400 Pectate-pectin-Lyases
Glyma05g26390 At1g48100 Polygalacturonases
Glyma05g27960 At1g67980 Pathways-phenyl
Glyma05g29240 At4918780 Cellulose-synthase
Glyma05g29430 At59g60490 Arabinogalactan-proteins
Glyma05g32841 At5963800 Beta-galactosidase
Glyma05g34800 At1g23200 Pectin-methyl-esterases
Glyma05g34810 At1g23200 Pectin-methyl-esterases
Glyma05g35930 At5g19730 Pectin-methyl-esterases
Glyma05g35955 At5g56590 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma05g36220 At4926220 Pathways-phenyl
Glyma059g37110 At2g25060 Early-nodulin-like
Glyma05g38290 At5941040 Pathways-phenyl
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Glyma06g03466 At4g19010 Pathways-phenyl
Glyma06g05950 At3943860 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma06g06870 At4g18780 Cellulose-synthase
Glyma06g07040 At5925310 GT-family-47
Glyma06g07940 At2g45470 Arabinogalactan-proteins
Glyma06g14210 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma06g17590 At5g41040 Pathways-phenyl
Glyma06g18370 At5963180 Pectate-pectin-Lyases
Glyma06g20280 At4g13710 Pectate-pectin-Lyases
Glyma06g22030 At39g07820 Polygalacturonases
Glyma06g22110 At3g05910 Pectin-acetylesterases
Glyma06g22430 At5g15630 COBRA

Glyma06g22890 At3g07840 Polygalacturonases
Glyma06g23474 At3924330 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma06g23530 At1g03390 Pathways-phenyl
Glyma06g28630 At1g75680 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma06g28650 At5g20230 Stellacyanin-like
Glyma06g28890 At2941480 Peroxidases
Glyma06g30850 At5g17420 Cellulose-synthase
Glyma06g30860 At5917420 Cellulose-synthase
Glyma06g36860 At3g03050 Cellulose-synthase-like
Glyma06g41461 At39g07160 Callose-synthase
Glyma06941630 At5g54690 GT-family-8
Glyma06g42850 At5905340 Peroxidases
Glyma06g43010 At1g23210 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma06g43020 Atlg70710 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma06g43961 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glyma06g43970 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma06g44550 At5953870 Early-nodulin-like
Glyma06g44940 At4938210 Expansins

Glyma06g45840 At4928280 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma06g45910 At19g05260 Peroxidases
Glyma06g46161 At1g61900 Unknow-GPI-anchored
Glyma06g47190 At3g10710 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g47200 At5g04970 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g47690 At2g45220 Pectin-methyl-esterases
Glyma06g47710 At5g51500 Pectin-methyl-esterases
Glyma07g02540 At2g03220 GT-family-37
Glyma07g02550 At29g03220 GT-family-37
Glyma07g02750 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glyma07g02780 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glyma07g02790 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glyma07g03010 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
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Glyma07g05480 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma07g05970 At2g46570 Laccases
Glyma079g06773 At5924090 Yieldins
Glyma07g07180 At4925810 Xyloglucan
Glyma07g07290 At3961490 Polygalacturonases
Glyma07g08660 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glyma07g12321 At3g15720 Polygalacturonases
Glyma07914234 At1g65060 Pathways-phenyl
Glyma079g14670 At2g45040 Proteases
Glyma07g16080 At5g60020 Laccases
Glyma079g17140 At3g09220 Laccases
Glyma07g17150 At5901050 Laccases
Glyma07g17170 At5g01050 Laccases
Glyma07917646 At5901190 Laccases
Glyma079g19647 At5966060 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma07g26640 At2g31960 Callose-synthase
Glyma079g27450 At3924130 Pectin-methyl-esterases
Glyma07g28040 At4g37990 Pathways-phenyl
Glyma079g32283 At4924010 Cellulose-synthase-like
Glyma07g32471 At2g34060 Peroxidases
Glyma079g33180 At1g49570 Peroxidases
Glyma07g33761 At5g05170 Cellulose-synthase
Glyma079g34990 At2943870 Polygalacturonases
Glyma07g36580 At4g16270 Peroxidases
Glyma079g37320 At39g06770 Polygalacturonases
Glyma07g37440 At4g18180 Polygalacturonases
Glyma079g37460 At39g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma08g00470 At5g63800 Beta-galactosidase
Glyma08g01360 At5941040 Pathways-phenyl
Glyma08g04560 Atlg77630 Receptor-like
Glyma08g04880 At19g23200 Pectin-methyl-esterases
Glyma08g05660 At3g18050 Unknow-GPI-anchored
Glyma08g09300 At1g48100 Polygalacturonases
Glyma08g10300 At2g42800 Receptor-like
Glyma08g12580 At5g60490 Arabinogalactan-proteins
Glyma08g12590 At5960490 Arabinogalactan-proteins
Glyma08g12600 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glyma08g15641 At3918660 GT-family-8
Glyma08g19170 At5g64120 Peroxidases
Glyma08g19180 At2g41480 Peroxidases
Glyma08g19190 At5g64110 Peroxidases
Glyma08g19840 At1g09580 Vesicle-trafficking
Glyma08g25901 At5g17200 Polygalacturonases
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Glyma08g26540 At5g39270 Expansins
Glyma08g27070 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma08g27090 At4g35150 Pathways-phenyl
Glyma08g27110 At4935150 Pathways-phenyl
Glyma08g27260 At4g35160 Pathways-phenyl
Glyma08g29110 At4913990 GT-family-47
Glyma08g35016 At4g16790 Hydroxyproline-rich
Glyma08g37410 At2922620 Rhamnogalacturonan
Glyma08g38430 At4g37980 Pathways-phenyl
Glyma08g40280 At5g40150 Peroxidases
Glyma08g40820 At1914420 Pectate-pectin-Lyases
Glyma08g41100 At5924090 Yieldins
Glyma08g42250 At4g14130 Xyloglucan
Glyma08g42440 At2919070 Pathways-phenyl
Glyma08g42490 At2g19070 Pathways-phenyl
Glyma08g42500 At2919070 Pathways-phenyl
Glyma08g46450 At4g13090 Xyloglucan
Glyma08g46495 At4913090 Xyloglucan
Glyma08g47410 At5960020 Laccases
Glyma09g00620 At2947280 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g00841 At1g11920 Pectate-pectin-Lyases
Glyma09g00850 At19g11920 Pectate-pectin-Lyases
Glyma09g02460 At2g43870 Polygalacturonases
Glyma09g02590 At5g06720 Peroxidases
Glyma09g02610 At5g06730 Peroxidases
Glyma09g02641 At2g38380 Peroxidases
Glyma09g02650 At5g06730 Peroxidases
Glyma09g02670 At5g06720 Peroxidases
Glyma09g02680 At2g38380 Peroxidases
Glyma09g03620 At1g48100 Polygalacturonases
Glyma09g03960 At3g17060 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g04191 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g04200 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma09g04460 At4g16120 COBRA
Glyma09g04640 At19g02790 Polygalacturonases
Glyma09g04730 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g05340 At1g30870 Peroxidases
Glyma09g07070 At4g25810 Xyloglucan
Glyma09g07281 At1g11545 Xyloglucan
Glyma09g08620 At5g28840 Nucleotide-sugar
Glyma09g08722 At4g18010 Endocytosis
Glyma09g08900 At5g20860 Pectin-methyl-esterases
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Glyma09g08910 At2926450 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g08960 At3g43270 Pectin-methyl-esterases
Glyma09g10500 At2943890 Polygalacturonases
Glyma09g11615 At2g28410 Glycosylphosphatidylinositol
Glyma09g12440 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma09g12480 At4g35150 Pathways-phenyl
Glyma09g15350 At5928840 Nucleotide-sugar
Glyma09g16810 At5g06720 Peroxidases
Glyma09g21100 At2g33100 Cellulose-synthase-like
Glyma09g24470 At3g61490 Polygalacturonases
Glyma09g24590 At4912420 SKU5

Glyma09g26905 At5914650 Polygalacturonases
Glyma09g27390 At5951890 Peroxidases
Glyma09g27804 At4923310 Receptor-like-kinases
Glyma09g28460 At4933420 Peroxidases
Glyma09g29566 At2g32300 Uclacyanin-like
Glyma09g30470 At1g18280 LPTL

Glyma09g31795 At4g36220 Pathways-phenyl
Glyma09g31850 At4936220 Pathways-phenyl
Glyma09g32630 At4g28850 Xyloglucan
Glyma09g33371 At4937990 Pathways-phenyl
Glyma09g33390 At4939330 Pathways-phenyl
Glyma09g36620 Atl1g70710 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma09g36830 At1g33430 GT-family-31
Glyma09g37550 At3g01270 Pectate-pectin-Lyases
Glyma09g41440 At5g05340 Peroxidases
Glyma09g41450 At5905340 Peroxidases
Glyma09g41840 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma09g42130 At4911290 Peroxidases
Glyma09g42160 At4g11290 Peroxidases
Glymal0g01355 At5919730 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g02120 At1g02790 Polygalacturonases
Glymal0g02130 At4902290 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal0g02140 At4g02320 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g02730 At1g05260 Peroxidases
Glymal0g04450 At4928560 Receptor-like
Glymal0g04530 At5g44030 Cellulose-synthase
Glymal0g05151 At4g12730 Arabinogalactan-proteins
Glymal0g05800 At2g37130 Peroxidases
Glymal0g06140 At2936870 Xyloglucan
Glymal0g06200 At1g21090 Early-nodulin-like
Glymal0g06690 At1g67750 Pectate-pectin-Lyases
Glymal0g06830 At1g20030 Receptor-like
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Glymal0g06940 At19g20030 Receptor-like
Glymal0g07320 At5g51500 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g11480 At3g07970 Polygalacturonases
Glymal0g17550 At2g41850 Polygalacturonases
Glymal0g27700 At39g05610 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g27710 At2g47030 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g28040 At4901630 Expansins
Glymal0g28753 At2g47280 Pectin-methyl-esterases
Glymal0g28921 At19g56320 Unknow-GPI-anchored
Glymal0g30110 At5g17540 Pathways-phenyl
Glymal0g30340 At4914746 Unknow-GPI-anchored
Glymal0g31991 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal0g32020 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal0g32030 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal0g33520 At4911290 Peroxidases
Glymal0g33720 At5g07475 Uclacyanin-like
Glymal0g33930 At2g31050 Stellacyanin-like
Glymal0g34161 At1920510 Pathways-phenyl
Glymal0g34170 At19g20510 Pathways-phenyl
Glymal0g34190 At5g47000 Peroxidases
Glymal0g35980 At5954160 Pathways-phenyl
Glymal0g36310 At5g48100 Laccases
Glymal0g37530 At3961490 Polygalacturonases
Glymal0g37540 At3g48950 Polygalacturonases
Glymal0g39121 At4926140 Beta-galactosidase
Glymal10g39200 At3922600 LPTL

Glymal0g39690 At39g06035 Unknow-GPI-anchored
Glymal0g40520 At49g33910 Prolyl-4-hydroxylases
Glymal0g43518 At4938140 Unknow-GPI-anchored
Glymal1g00560 At3920580 COBRA
Glymal1g00700 At5926330 Stellacyanin-like
Glymal1g02350 At4923560 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal1g02640 At1963450 GT-family-47
Glymal1g03000 At1g12560 Expansins
Glymal1g03310 At1g62790 LPTL

Glymal1g04820 At5g65730 Xyloglucan
Glymal1g05800 At4g34050 Pathways-phenyl
Glymallg06180 At1g49570 Peroxidases
Glymallg06761 At5g09280 Pectate-pectin-Lyases
Glymallg07420 At5903260 Laccases
Glymallg07670 At5g66390 Peroxidases
Glymal1g08580 At4935970 Peroxidases
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Glymal1g09710 At1g65060 Pathways-phenyl
Glymal1g10070 At4g16260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymallg10750 At1g14550 Peroxidases
Glymallg11500 At29g16730 Beta-galactosidase
Glymallgl13901 At19g20480 Pathways-phenyl
Glymallg14600 At2g29130 Laccases

Glymallg14800 At29g39700 Expansins

Glymal1g15960 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymallgl15975 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g15990 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymallg16000 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymallg16430 At4935670 Polygalacturonases
Glymallgl7160 At19g65680 Expansins

Glymal1g18970 At2g27500 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal1g19090 At19g08200 Nucleotide-sugar
Glymal1g19920 At2g36870 Xyloglucan

Glymal1g20760 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g20770 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g20780 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g20800 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g20810 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g20820 At5g60490 Arabinogalactan-proteins
Glymal1g21080 At5954160 Pathways-phenyl
Glymal1g21790 At5g26330 Stellacyanin-like
Glymal1g29060 At29g19070 Pathways-phenyl
Glymal1g29070 At2919070 Pathways-phenyl
Glymal1g29890 At5905340 Peroxidases
Glymal1g29920 At5g05340 Peroxidases
Glymallg30010 At59g58390 Peroxidases
Glymal1g31050 At2g35380 Peroxidases
Glymallg33650 At1g66250 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal1g35700 At2940370 Laccases

Glymallg36058 At5g09360 Laccases

Glymal2g00630 At3g15720 Polygalacturonases
Glymal2g00740 Atlg70710 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal2g00750 Atlg70710 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal2g01480 At3g07970 Polygalacturonases
Glymal2g03050 At1g48930 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal2g04800 At2g16230 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal2g05856 At1g20480 Pathways-phenyl
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Glymal2g06480 At2929130 Laccases
Glymal2g07370 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07400 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07411 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07420 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07430 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07440 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07450 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07460 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07490 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g07500 At2g28470 Beta-galactosidase
Glymal2g08520 At2936870 Xyloglucan
Glymal2g10300 At2g32530 Cellulose-synthase-like
Glymal2g10841 At19g05260 Peroxidases
Glymal2g10850 At1g05260 Peroxidases
Glymal2g12340 At4938210 Expansins
Glymal2g12650 At4928280 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal2g13130 At5953870 Early-nodulin-like
Glymal2g13980 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal2g14230 At29g38080 Laccases
Glymal2g15073 At3g08530 Endocytosis
Glymal2g15460 At5905340 Peroxidases
Glymal2g16120 At5g05340 Peroxidases
Glymal2g16470 At4912420 SKU5

Glymal2g16550 At5g54690 GT-family-8
Glymal2g17730 At5917420 Cellulose-synthase
Glymal12g20860 At5g57500 GT-family-31
Glymal2g22745 At2928470 Beta-galactosidase
Glymal2g27050 At3g05910 Pectin-acetylesterases
Glymal2g27175 At2927860 Nucleotide-sugar
Glymal2g29530 At2928410 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal2g29670 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal2g30200 At2g36870 Xyloglucan
Glymal2g32170 At4911290 Peroxidases
Glymal2g33070 At4928250 Expansins
Glymal2933940 At5g05340 Peroxidases
Glymal3g00790 At2g18980 Peroxidases
Glymal3g03185 At1g21880 Receptor-like
Glymal3g03730 At5g26670 Pectin-acetylesterases
Glymal3g04221 At2g19070 Pathways-phenyl
Glymal3g05150 Atl1g14420 Pectate-pectin-Lyases
Glymal3g06660 At5g60920 COBRA
Glymal3g06671 At5915630 COBRA
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Glymal3g08400 At2946330 Arabinogalactan-proteins
Glymal3g10600 At5g14180 Proteases
Glymal3g10610 At5g14180 Proteases
Glymal3g13383 At1g05020 Endocytosis
Glymal3g16590 At5919890 Peroxidases
Glymal3g17240 At5g20710 Beta-galactosidase
Glymal3g17390 At5061680 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g17550 At2926450 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g18780 At5944030 Cellulose-synthase
Glymal3g20170 At2g37130 Peroxidases
Glymal3g21880 At5909280 Pectate-pectin-Lyases
Glymal13g23000 At5920260 GT-family-47
Glymal3g23031 At3942180 GT-family-47
Glymal3g23620 At2g41480 Peroxidases
Glymal3g24210 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal3g24225 At1g76790 Pathways-phenyl
Glymal3g25550 At3g10720 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g25560 At3g10710 Pectin-methyl-esterases
Glymal3g29080 At2942800 Receptor-like
Glymal3g29790 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal3g29800 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal3g37160 At4928365 Early-nodulin-like
Glymal3g37395 At4928250 Expansins
Glymal13g38200 At1g05280 GT-family-31
Glymal3g38230 At4915240 GT-family-31
Glymal3g38300 At4g11290 Peroxidases
Glymal3g38650 At2932530 Cellulose-synthase-like
Glymal3g39700 At2g28110 GT-family-47
Glymal3g39710 At2g36870 Xyloglucan
Glymal3g40110 At2g28410 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal3g40210 At5903170 Arabinogalactan-proteins
Glymal3g40220 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal3g40540 At1g07850 GT-family-31
Glymal3g40920 At4939350 Cellulose-synthase
Glymal3g41310 At2929130 Laccases
Glymal3g41761 At1920480 Pathways-phenyl
Glymal3g43190 At1g79800 Early-nodulin-like
Glymal3g44060 At5g62200 Unknow-GPI-anchored
Glymal3g44140 At5g17200 Polygalacturonases
Glymal3g44700 At1g80820 Pathways-phenyl
Glymal3g44921 At2g24450 Arabinogalactan-proteins
Glymal4g01211 At3925140 GT-family-8
Glymal4g01670 At1g55850 Cellulose-synthase-like
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Glymal4g01670 At1g55850 Cellulose-synthase-like
Glymal4g01820 At5g55590 Pectin-methyl-esterases
Glymal4g02340 At2932990 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal4g02385 At2g47280 Pectin-methyl-esterases
Glymal4g03140 At3923730 Xyloglucan
Glymal4g03310 At4g38190 Cellulose-synthase-like
Glymal4g04555 At19g20030 Receptor-like
Glymal4g04850 At3g15720 Polygalacturonases
Glymal4g05200 At2932990 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal4g05510 At5914180 Proteases
Glymal4g05840 At5905340 Peroxidases
Glymal4g06760 At2g38080 Laccases
Glymal4g07730 At1944970 Peroxidases
Glymal4g09070 At49g33330 GT-family-8
Glymal4g12560 At3g13750 Beta-galactosidase
Glymal4g14025 At5925310 GT-family-47
Glymal4gl4161 At3929360 Nucleotide-sugar
Glymal4g17200 At2924450 Arabinogalactan-proteins
Glymal4g17880 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glymal4g23621 At4g18180 Polygalacturonases
Glymal4g24151 At1902460 Polygalacturonases
Glymal4g28370 Atlg77130 GT-family-8
Glymal4g31650 At2946330 Arabinogalactan-proteins
Glymal4935530 At1g72230 Uclacyanin-like
Glymal4g37030 At3g07820 Polygalacturonases
Glymal4g37040 At2938080 Laccases
Glymal4g37810 At29g30210 Laccases
Glymal4g38080 At5g54160 Pathways-phenyl
Glymal4g38090 At4935160 Pathways-phenyl
Glymal4g38150 At5g05340 Peroxidases
Glymal4g38593 At1956320 Unknow-GPI-anchored
Glymal4g40150 At5g42180 Peroxidases
Glymal5g00400 At3905620 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g00490 At5g48930 Pathways-phenyl
Glymal5g01166 At5g17200 Polygalacturonases
Glymal5g03641 At1g20480 Pathways-phenyl
Glymal5g04860 At1g07850 GT-family-31
Glymal5g05810 At2g41480 Peroxidases
Glymal5g05820 At2g41480 Peroxidases
Glymal5g05831 At5g64120 Peroxidases
Glymal5g06131 At5g64310 Arabinogalactan-proteins
Glymal5g06366 At4938040 GT-family-47
Glymal5g06373 At4g38040 GT-family-47
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Glymal5g09240 At5g60490 Arabinogalactan-proteins
Glymal5g09250 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal5g09970 At2g42800 Receptor-like
Glymal5g11700 At1g11920 Pectate-pectin-Lyases
Glymal5g13360 At2g43870 Polygalacturonases
Glymal5g13510 At59g06730 Peroxidases
Glymal5g13550 At2g38380 Peroxidases
Glymal5g15211 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal5g16141 At5g49180 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g16240 At19g02790 Polygalacturonases
Glymal5g16251 At1g02790 Polygalacturonases
Glymal5g16710 At1g30870 Peroxidases
Glymal5g16900 At5g44030 Cellulose-synthase
Glymal5g20460 At4933230 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g20470 At2926440 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g20500 At2926440 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g20530 At3g43270 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g21150 At4936360 Beta-galactosidase
Glymal5g21530 At3g28200 Peroxidases
Glymal5g23310 At2943880 Polygalacturonases
Glymal5g25450 At3g08530 Endocytosis
Glymal5g26350 At1g05170 GT-family-31
Glymal5g34690 At1g05260 Peroxidases
Glymal5g35390 At3g10710 Pectin-methyl-esterases
Glymal5g35931 At2g32810 Beta-galactosidase
Glymal5g37021 At2913680 Callose-synthase
Glymal15g38520 At5g47780 GT-family-8
Glymal5g39210 At1g30870 Peroxidases
Glymal5g39573 At1g26690 Vesicle-trafficking
Glymal5g40151 At39g62000 Pathways-phenyl
Glymal5g40431 At5g20230 Stellacyanin-like
Glymal5g42420 At2g33160 Polygalacturonases
Glymal5g43080 At3g07970 Polygalacturonases
Glymal655s00200 At2941480 Peroxidases
Glymal6g04960 At5g13870 Xyloglucan
Glymal6g05320 At5g20710 Beta-galactosidase
Glymal6g05930 At5963500 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal6g06030 At5g14130 Peroxidases
Glymal6g06241 At3927200 Uclacyanin-like
Glymal6g07421 At3g60730 Pectin-methyl-esterases
Glymal6g08230 At4919420 Pectin-acetylesterases
Glymal6g08975 At5g09870 Cellulose-synthase
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Glymal6g09405 At2g38650 GT-family-8

Glymal6g09471 At5919730 Pectin-methyl-esterases
Glymal6g09490 At5g20710 Beta-galactosidase
Glymal6g17810 At39g05910 Pectin-acetylesterases
Glymal6g19790 At4937990 Pathways-phenyl
Glymal6g21150 At2921770 Cellulose-synthase
Glymal6g21640 At4g16260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal6g21700 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal6g21710 At4g16260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal6g21740 At4916260 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal6g23930 Atlg75680 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal6g24610 At5066390 Peroxidases
Glymal6g25710 At5g09280 Pectate-pectin-Lyases
Glymal6g26400 At2919070 Pathways-phenyl
Glymal6g27480 At5948100 Laccases

Glymal6g28090 At19g21090 Early-nodulin-like
Glymal6g29720 At1g07850 GT-family-31
Glymal6g30420 At2g44300 LPTL

Glymal6g30531 At2944300 LPTL

Glymal6g30616 At2g44300 LPTL

Glymal6g30845 At2944300 LPTL

Glymal6g30901 At2g44300 LPTL

Glymal6g31040 At1g55260 LPTL

Glymal6g31220 At2g44300 LPTL

Glymal6g31571 At1g55260 LPTL

Glymal6g31780 At2g44300 LPTL

Glymal6g31840 At2g44300 LPTL

Glymal6g32670 At5917540 Pathways-phenyl
Glymal6g32680 At4923310 Receptor-like-kinases
Glymal6g32715 At5062200 Unknow-GPI-anchored
Glymal6g32720 At5917540 Pathways-phenyl
Glymal6g32726 At4923310 Receptor-like-kinases
Glymal6g33250 At4933420 Peroxidases
Glymal6g34140 At2932300 Uclacyanin-like
Glymal7g01440 At3g17070 Peroxidases
Glymal7g01470 At1g11920 Pectate-pectin-Lyases
Glymal7g03170 At5g27870 Pectin-methyl-esterases
Glymal7g03191 At3g07820 Polygalacturonases
Glymal7g03300 At3g06770 Polygalacturonases
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Glymal7g04900 At5g20870 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal7g04960 At2926450 Pectin-methyl-esterases
Glymal7g05250 At5g20710 Beta-galactosidase
Glymal7g06080 At5919890 Peroxidases
Glymal7g06090 At5g19890 Peroxidases
Glymal7g06280 At3g13750 Beta-galactosidase
Glymal7g06350 At4925810 Xyloglucan
Glymal7g06850 At29g19070 Pathways-phenyl
Glymal7g06860 At2g19070 Pathways-phenyl
Glymal7g06890 At2918980 Peroxidases
Glymal7g07180 At3921240 Pathways-phenyl
Glymal7g07240 At4925810 Xyloglucan
Glymal7g08491 At3g29360 Nucleotide-sugar
Glymal7g10840 At1g74680 GT-family-47
Glymal7g10980 At29g03220 GT-family-37
Glymal7g11860 At5933290 GT-family-47
Glymal7g11880 At5920260 GT-family-47
Glymal7g12160 At5953870 Early-nodulin-like
Glymal7g13550 At5g63180 Pectate-pectin-Lyases
Glymal79g14230 At1g12560 Expansins
Glymal7g15070 At5g47500 Pectin-methyl-esterases
Glymal79g16380 At4918010 Endocytosis
Glymal7g16795 At5g54160 Pathways-phenyl
Glymal7g16890 At5065730 Xyloglucan
Glymal7g17960 At4912420 SKU5

Glymal7g20450 At1g49570 Peroxidases
Glymal7g24815 At5g04960 Pectin-methyl-esterases
Glymal7g29120 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glymal7g29710 At2924450 Arabinogalactan-proteins
Glymal7g29820 At3g13560 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal7g31721 At4935670 Polygalacturonases
Glymal79g32061 At4938140 Unknow-GPI-anchored
Glymal7g32140 At5925310 GT-family-47
Glymal79g36100 At4933330 GT-family-8
Glymal7g37980 At5g42180 Peroxidases
Glymal8g02520 At5g58400 Peroxidases
Glymal8g03470 At1g02800 Glycoside-hidrolase-family-9
Glymal8g04260 At2g37640 Expansins
Glymal8g04560 At1966250 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal8g04921 At5g03800 GT-family-47
Glymal8g06210 At5g58390 Peroxidases
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Glymal8g06220 At5905340 Peroxidases
Glymal8g06230 At5g05340 Peroxidases
Glymal8g06250 At5905340 Peroxidases
Glymal8g06510 At5g58490 Pathways-phenyl
Glymal8g08550 At19g62940 Pathways-phenyl
Glymal8g09516 At5g55480 GPDL
Glymal8g11381 At49g39350 Cellulose-synthase
Glymal8g12320 At2g19070 Pathways-phenyl
Glymal8g12660 At1g78570 Nucleotide-sugar
Glymal8g12690 At4g14130 Xyloglucan
Glymal8g13840 At29g19070 Pathways-phenyl
Glymal8g15310 At5g24090 Yieldins
Glymal8g15320 At5924090 Yieldins
Glymal8g15330 At5g24090 Yieldins
Glymal8g15580 At5917420 Cellulose-synthase
Glymal8g15606 At4g11350 GT-family-31
Glymal8g17202 Atlg11545 Xyloglucan
Glymal8g17410 At5g40150 Peroxidases
Glymal8g18895 At3g07820 Polygalacturonases
Glymal8g18931 At1g10550 Xyloglucan
Glymal8g19586 At1g23460 Polygalacturonases
Glymal8g21870 At1g12780 Nucleotide-sugar
Glymal8g22430 At3g07840 Polygalacturonases
Glymal8g35720 At4g13090 Xyloglucan
Glymal8g35851 At4926690 GPDL
Glymal8g38661 At5g60020 Laccases
Glymal8g38670 At4g37990 Pathways-phenyl
Glymal8g38690 At5g60020 Laccases
Glymal8g38700 At5g60020 Laccases
Glymal8g38710 At5960020 Laccases
Glymal8g40050 At5g60020 Laccases
Glymal8g40070 At5960020 Laccases
Glymal8g40150 At5926670 Pectin-acetylesterases
Glymal8g41846 At5g11710 Endocytosis
Glymal8g41860 At3g09220 Laccases
Glymal8g41870 At5901040 Laccases
Glymal8g42520 At2g38080 Laccases
Glymal8g44310 At5g05340 Peroxidases
Glymal89g44320 At5g05340 Peroxidases
Glymal8g45175 At4923310 Receptor-like-kinases
Glymal8g45190 At4g23310 Receptor-like-kinases
Glymal8g47081 At4g23490 GT-family-31
Glymal8g49700 At1g26690 Vesicle-trafficking
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Glymal8g50030 At5939280 Expansins
Glymal8g50260 At4935150 Pathways-phenyl
Glymal8g50280 At4935150 Pathways-phenyl
Glymal8g50290 At4935150 Pathways-phenyl
Glymal8g50470 At4935150 Pathways-phenyl
Glymal18g50750 At5960920 COBRA
Glymal8g52000 At4913990 GT-family-47
Glymal8g52010 At29g29040 GT-family-47
Glymal9g00230 At5914650 Polygalacturonases
Glymal9g01720 At1959970 Proteases
Glymal9g01730 At1g59970 Proteases
Glymal9g01740 At1g59970 Proteases
Glymal9g01760 At1g59970 Proteases
Glymal19g01910 At1g70090 GT-family-8
Glymal9g02390 At1914420 Pectate-pectin-Lyases
Glymal9g02810 At2g03090 Expansins
Glymal9g03050 At39g29090 Pectin-methyl-esterases
Glymal9g07460 At5914380 Arabinogalactan-proteins
Glymal9g07490 At3927400 Pectate-pectin-Lyases
Glymal9g07512 At4912420 SKU5

Glymal9g16960 At4926010 Peroxidases
Glymal9g17373 At1g51990 Pathways-phenyl
Glymal9g18774 At3g27200 Uclacyanin-like
Glymal9g18820 At5914180 Proteases
Glymal9g22510 At5924090 Yieldins
Glymal9g24335 At2g13680 Callose-synthase
Glymal9g26240 At5963500 Glycosylphosphatidylinositol
Glymal9g26660 At5g41040 Pathways-phenyl
Glymal9g28600 At2919440 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal9g29621 At5g17820 Peroxidases
Glymal9g31580 At3g57270 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal9g31590 At3g57270 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal9g32241 At2941850 Polygalacturonases
Glymal9g32760 At1g05310 Pectin-methyl-esterases
Glymal9g33080 At5g06720 Peroxidases
Glymal9g33750 At3g21900 Receptor-like-kinases
Glymal9g34090 At3g22600 LPTL

Glyma19g34100 At2g48140 LPTL

Glymal9g36470 At5g03170 Arabinogalactan-proteins
Glymal9g36870 At2936870 Xyloglucan
Glymal9g37060 At3g55500 Expansins
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Glymal9g39270 At2939040 Peroxidases
Glymal19g39870 At3g62830 Nucleotide-sugar
Glymal19g40000 At4902330 Pectin-methyl-esterases
Glymal19g40010 At1g02810 Pectin-methyl-esterases
Glymal9g40180 At3962660 GT-family-8
Glymal9g40740 At19g02460 Polygalacturonases
Glymal9g40840 At29g47030 Pectin-methyl-esterases
Glymal9g41371 At4g26830 Glycoside-hidrolase-family-17
Glymal9g41830 At4913090 Xyloglucan

Glymal9g41960 At49g02330 Pectin-methyl-esterases
Glymal9g42380 At1954940 GT-family-8
Glymal9g43110 At5917540 Pathways-phenyl
Glyma20g00330 At4911290 Peroxidases
Glyma20g00540 At2944540 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma20g00590 At5954160 Pathways-phenyl
Glyma20g00604 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma20g02240 At4918340 Glycoside-hidrolase-family-17
Glyma20g02840 At2g43870 Polygalacturonases
Glyma20g03221 At5939320 Nucleotide-sugar
Glyma20g04430 At2g35380 Peroxidases
Glyma20g04586 At1g05840 Proteases

Glyma20g06820 At1g65610 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma20g08830 At29g19070 Pathways-phenyl
Glyma20g15800 At3g43860 Glycoside-hidrolase-family-9
Glyma20g16130 At5g14180 Proteases

Glyma20g16490 At1g64640 Early-nodulin-like
Glyma20g16521 Atlg11545 Xyloglucan

Glyma20g18910 At1920270 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma20g19611 At5920230 Stellacyanin-like
Glyma20g22050 At4g01630 Expansins

Glyma20g22210 At5926670 Pectin-acetylesterases
Glyma20g25251 At3g45860 Receptor-like-kinases
Glyma20g26800 At4933910 Prolyl-4-hydroxylases
Glyma20g28490 At3922600 LPTL

Glyma20g29930 At5g23870 Pectin-acetylesterases
Glyma20g30240 At3g48950 Polygalacturonases
Glyma20g30480 At5g24090 Yieldins

Glyma20g31270 At5948100 Laccases

Glyma20g31280 At5g48100 Laccases

Glyma20g31600 At5g54160 Pathways-phenyl
Glyma20g31700 At5g54160 Pathways-phenyl
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Glyma20g32990 At5g03760 Cellulose-synthase-like
Glyma20g33340 At5g47000 Peroxidases
Glyma20g33361 At19g20510 Pathways-phenyl
Glyma20g33370 At1920510 Pathways-phenyl
Glyma20g33460 At4912420 SKU5

Glyma20g33670 At2g31050 Stellacyanin-like
Glyma20g33870 At5g07475 Uclacyanin-like
Glyma20g35620 At4935160 Pathways-phenyl
Glyma20g36700 At4914746 Unknow-GPI-anchored
Glyma20g38160 At3g05610 Pectin-methyl-esterases
Glyma20g38171 At19g02810 Pectin-methyl-esterases
Glyma20g38590 At5905340 Peroxidases

Tabela S2. Os indices Ka Ks e o tempo estimado de divergéncia dos pares de

genes COBRA paralogos em soja.

Gene Duplicacéo Ka Ks Ka/Ks Mya
GmCOBL1a GmCOBL1b 0,03 0,11 0,272 846
GmCOBL10b GmCOBL10c 0,04 0,17 0,23 11,75
GmCOBL7a GmCOBL7c 0,02 0,14 0,142 10,76
GmCOBL4a GmCOBL4b 0,021 0,14 0,151 10,77
GmCOBL4c GmCOBL4d 0,008 0,073 0,121 5,64
GmCOBb GmCOBd 0,018 0,099 0,184 7,67
GmCOBc GmCOBg 0,18 0,22 0,818 16,92
GmCOBf GmCOBI 0,03 0,14 0,214 10,76




