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pPor bioinformatica. Figura 1. Caracterizacdo estrutural e fisico-quimica da familia R2R3-MYB em Fragaria x ananassa. A.

METODOLOGIA

Estrutura de dominios R2 e R3 destacando a conservacao de residuos de triptofano essenciais para a
ligacao ao DNA. B. Distribuicao fisico-quimica (MW vs. pl) dos 407 genes identificados, evidenciando a
diversidade funcional e a predicao de localizacao nuclear para a totalidade dos membros.

CONCLUSAO

A identificacao de 407 membros da familia R2R3-MYB

evidencia uma expansao génica associada a poliploidia.

A prospeccao de sequéncias foi realizada no
banco GDR, com validacao de dominios via

CD-Search e Pfam (R2 e R3, PF00249).

Propriedades  fisico-quimicas, @ como  Peso

A variabilidade fisico-quimica entre ativadores (ex:
FaMYB10, pl 8.92) e repressores (ex: FaMYB44.1, pl

Molecular (MW) e Ponto Isoelétrico (pl), foram , ~
(MW) (Ph 5.48) fundamenta a complexidade da regulacao

calculadas via Biopython. A analise genomica . .
metabdlica da espécie. Estes resultados estabelecem
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alvos moleculares precisos para a manipulacao da

subgenomas. O alinhamento multiplo (ClustalW) | , o o o
gualidade sensorial e resiliéncia via edicao gendmica,

avaliou a conservacao de residuos criticos, , . -
consolidando a bioinformatica como ferramenta

enquanto a localizacao subcelular foi predita via
WoLF PSORT.

estrategica para o melhoramento de precisao em

morangueiro.
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