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RESUMO

Os microRNAs (miRNAs) sdo pequenos RNAs nao codificantes que atuam na regulacao pos-
transcricional da expressdao gé€nica em plantas, participando de processos relacionados ao
desenvolvimento, metabolismo e respostas a estresses bidticos e abioticos. Apesar da relevancia
bioldgica desses reguladores, ainda existem poucas informagdes sobre os componentes da via
de processamento de miRNAs em Lactuca sativa L., uma das hortalicas folhosas de maior
importancia econdmica mundial. Dessa forma, este trabalho teve como objetivo identificar e
caracterizar proteinas envolvidas na biogénese de miRNAs, bem como predizer e analisar
familias conservadas de miRNAs em L. sativa cv. Salinas e L. sativa var. angustana. As analises
foram realizadas por meio de mineragdo gendmica, alinhamentos multiplos, predi¢ao de
dominios conservados, analises termodinamicas e inferéncias filogenéticas utilizando
sequéncias ortdlogas de espécies vegetais. Adicionalmente, foram identificadas 193 sequéncias
(3p e 5p) de miRNAs maduros e 137 miRNAs precursores, distribuidos em 36 familias distintas
de miRNAs. Os precursores apresentaram estruturas secundarias estaveis € parametros
termodinamicos compativeis com miRNAs verdadeiros. De modo geral, os resultados obtidos
ampliam o conhecimento sobre a via de processamento de miRNAs em alface e fornecem bases
importantes para estudos funcionais relacionados a regulagdao génica, desenvolvimento vegetal

e aplicagdes biotecnologicas voltadas ao melhoramento genético da espécie.

Palavras-chave: microRNAs. Lactuca sativa. silenciamento génico. biogénese de miRNAs.



ABSTRACT

MicroRNAs (miRNAs) are small non-coding RNAs involved in the post-transcriptional
regulation of gene expression in plants, participating in processes related to development,
metabolism, and responses to biotic and abiotic stresses. Despite the biological relevance of
these regulators, there is still limited information regarding the components of the miRNA
processing pathway in Lactuca sativa L., one of the most economically important leafy
vegetables worldwide. Therefore, this study aimed to identify and characterize proteins
involved in miRNA biogenesis, as well as to predict and analyze conserved miRNA families in
L. sativa cv. Salinas and L. sativa var. angustana. The analyses were performed through genome
mining, multiple sequence alignments, conserved domain prediction, thermodynamic analyses,
and phylogenetic inference using orthologous sequences from plant species. Additionally, 193
mature miRNA sequences (3p and 5p) and 137 precursor miRNAs were identified, distributed
among 36 distinct miRNA families. The precursors exhibited stable secondary structures and
thermodynamic parameters compatible with true miRNAs. Overall, the results obtained expand
the current knowledge regarding the miRNA processing pathway in lettuce and provide an
important basis for future functional studies related to gene regulation, plant development, and

biotechnological applications aimed at crop improvement.

Keywords: microRNAS. Lactuca sativa. gene silencing. miRNA biogenesis.
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1. INTRODUCAO

A alface (Lactuca sativa L.) ¢ uma importante cultura alimentar pertencente a familia
Asteraceae, cultivada em todo o mundo e amplamente utilizada em hortas domésticas
(ROLNIK & OLAS, 2021; QAMBRANI et al., 2025). E consumida principalmente em saladas,
sanduiches e outros pratos devido ao seu sabor suave e alto teor de fibras (ROLNIK & OLAS,
2021; QAMBRANI et al., 2025). Nos ultimos anos, os avangos em ferramentas genomicas e a
disponibiliza¢ao do genoma de L. sativa permitiram ampliar a compreensao dos mecanismos
moleculares relacionados ao desenvolvimento e adaptacdo da espécie (REYES-CHIN-WO et
al., 2017). Além disso, estudos transcriptomicos t€ém contribuido para o entendimento da
evolugdo gendmica e da regulacdo génica em variedades de alface (ZHANG et al., 2017).
Entretanto, os estudos envolvendo a via de processamento de miRNAs e a caracterizacao de
miRNAs conservados em alface ainda permanecem limitados quando comparados a outras
espécies vegetais modelo, evidenciando a necessidade de ampliar o conhecimento sobre os
componentes envolvidos no silenciamento génico mediado por pequenos RNAs.

Os microRNAs (miRNAs) constituem uma classe de pequenos RNAs ndo codificantes,
geralmente compostos por 20 a 24 nucleotideos, que desempenham papel fundamental na
regulacdo pos-transcricional da expressdo génica em plantas e animais (BARTEL, 2004). Em
plantas, esses pequenos RNAs atuam principalmente por meio da clivagem ou repressao
translacional de RNAs mensageiros-alvo, participando de diversos processos biologicos
relacionados ao desenvolvimento, diferenciagdo celular, metabolismo, floragdo, homeostase
nutricional e respostas a estresses biodticos e abidticos (JONES-RHOADES et al., 2006;
VOINNET, 2009).

A biogénese dos miRNAs em plantas envolve uma via molecular altamente conservada
composta por diferentes proteinas responsaveis pelo processamento, estabilizacdo, transporte e
incorporagdo dos pequenos RNAs ao complexo de silenciamento induzido por RNA (RISC).
Inicialmente, os genes MIR sdo transcritos pela RNA polimerase II, originando transcritos
primarios denominados pri-miRNAs, que posteriormente sdo processados em estruturas
precursoras do tipo hairpin conhecidas como pré-miRNAs (XIE et al., 2005). Esse
processamento ¢ realizado principalmente pelas proteinas DICER-LIKE (DCL), especialmente
DCLI, em associagdo com proteinas acessorias como HYPONASTIC LEAVES1 (HYL1) e
SERRATE (SE) (KURIHARA & WATANABE, 2004; YANG et al., 2006).

Apbs o processamento, os duplex de miRNAs sdo metilados pela proteina HENI,

garantindo estabilidade molecular e prote¢ao contra degradacao (YU et al., 2005). Em seguida,
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os miRNAs maduros sdo exportados para o citoplasma pela proteina HASTY e incorporados
as proteinas ARGONAUTA (AGO), componentes centrais do complexo RISC responsaveis
pelo reconhecimento e silenciamento dos RNAs-alvo (MALLORY & VAUCHERET, 2010).
Outras proteinas, como DAWDLE (DDL), CYP40, HSP90 ¢ RICE2, também participam da
regulacdo da estabilidade e funcionalidade da via de processamento de miRNAs (IKI et al.,
2012; IKI et al., 2010; XIE et al., 2015; IKI et al., 2011; ZHANG et al., 2017; REN & YU,
2012; YU et al., 2008).

Além de sua importancia biologica, os miRNAs também apresentam grande potencial
biotecnoldgico, podendo ser utilizados em estratégias de melhoramento genético vegetal
visando caracteristicas agrondmicas de interesse, como resisténcia a patdogenos, tolerancia a
estresses ambientais e aumento da produtividade (SUNKAR et al., 2007). Dessa forma, a
identificacao e caracterizacdo de miRNAs e de proteinas associadas a via de silenciamento
génico em L. sativa representam etapas importantes para futuras aplicagdes em biotecnologia e
engenharia genética.

Nesse contexto, o presente trabalho teve como objetivo identificar e caracterizar proteinas
envolvidas na via de processamento de miRNAs em L. sativa cv. Salinas e L. sativa var.
angustana, bem como predizer, caracterizar e analisar filogeneticamente familias conservadas

de miRNAs presentes na espécie.

2. REFERENCIAL TEORICO

2.1 Caracteristicas da espécie (L. sativa)

A familia Compositae, também conhecida como Asteraceae, ¢ considerada a mais bem-
sucedida entre as plantas com flores em termos de nimero de espécies e amplitude de habitats
ocupados (REYES-CHIN-WO et al., 2017; FUNK et al, 2003). Estima-se que sua origem tenha
ocorrido entre 45 e 49 milhdes de anos atrds, no periodo Eoceno, com uma notavel
diversificacdo durante o Oligoceno, entre 28 ¢ 36 milhdes de anos (REYES-CHIN-WO et al.,
2017; KIM, 2005; BARREDA, 2010). Atualmente, a familia compreende cerca de 1.620
géneros e pelo menos 23.600 espécies, representando aproximadamente 10% das angiospermas
conhecidas (REYES-CHIN-WO et al., 2017; FUNK et al, 2003). Sua principal caracteristica
morfolégica sdo as inflorescéncias compostas, formadas por multiplas flores verdadeiras
agrupadas. Com distribuicdo cosmopolita, as Asteraceae possuem grande capacidade de
adaptacdo, sendo encontrada em uma ampla variedade de ambientes, que vao desde areas

degradadas até ecossistemas extremos, como desertos, tundras e regides Salinas (REYES-
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CHIN-WO et al., 2017; FUNK et al, 2003; JUDD, 1999). Embora niao incluam nenhuma das
seis principais culturas alimentares globais, essa familia possui importancia economica e
ecologica significativa, englobando espécies com uso comestivel, medicinal, ornamental, além
de plantas invasoras e daninhas (KESSELI & MICHELMORE, 1997; DEMPEWOLF et al.,
2008; REYES-CHIN-WO et al., 2017). Aproximadamente 200 espécies foram domesticadas
para diversas finalidades, somando mais de 27 milhdes de hectares cultivados no mundo. Entre
as culturas mais relevantes da familia destacam-se a alface (L. sativa), que ¢ a folhosa de maior
importancia mundial, o girassol (Helianthus annuus), além de espécies medicinais como
Artemisia ¢ Echinacea, e numerosas plantas ornamentais (REYES-CHIN-WO et al., 2017;
FUNK et al, 2003; KIM, 2005; BARREDA, 2010; JUDD, 1999).

A alface (L. sativa) é uma planta anual que se originou em climas temperados e pertence a
familia Asteraceae. E uma das hortalicas mais populares e amplamente consumidas tanto no
Brasil quanto no mundo. Acredita-se que a alface tenha origem no Egito, com evidéncias de
sua existéncia datando de 4.500 a.C. (LINDQVIST, 1960). Sua dissemina¢do pela Europa
ocorreu juntamente com a expansdo do Império Romano, sendo introduzida no Brasil pelos
portugueses no século XVI. A maioria das cultivares de alface prospera em climas moderados,
especialmente durante a fase de crescimento vegetativo. No entanto, temperaturas mais altas
podem acelerar o ciclo de cultivo, fazendo com que algumas cultivares, dependendo do
genotipo, sejam colhidas precocemente, com menor tamanho, devido ao pendoamento precoce
(HENZ; SUINAGA, 2009).

Composta majoritariamente por agua (cerca de 95%) e apresentando baixo teor caldrico, a
alface teve seu valor nutricional frequentemente subestimado. No entanto, essa hortalica
oferece varios beneficios a saude (KIM et al.,2016). Apresenta baixo teor de sodio (Na), € pobre
em calorias e gordura, porém € rica em fibras, folato, vitamina C, possui quantidades relevantes
de ferro (Fe), compostos bioativos com potenciais efeitos anti-inflamatorios, redutores de
colesterol e antidiabéticos (KIM et al.,2016). Além disso, seu perfil nutricional pode ser
otimizado por meio de praticas agricolas aprimoradas, como o uso de luzes LED, sistemas
hidropdnicos avangados e estratégias adequadas de fertilizagdo. Esses compostos variam entre
os tipos de alface. Normalmente as alfaces de folhas lisas, crespas ou a romana, sdo mais
nutritivas que a alface denominada americana, de folha mais crocante, a qual € a mais popular
nos EUA. Alfaces de coloracao roxa ou avermelhadas possuem mais antocianina € compostos
fenolicos que as verdes, com maior efeito antioxidante. Ja as cultivares com folhas de coloragao
verde mais intensa normalmente apresentam maior teor de carotenoides, especialmente o

betacaroteno (DE OLIVEIRA, et al, 2020; CASSETARI, et al. 2015), que ¢ o precursor da
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vitamina A (KIM et al.,2016). A alface bebé verde, alface comercializada com as folhas tenras,
ainda novas, ¢ considerada especialmente rica em vitamina C (KIM et al.,2016).

Todo o ciclo de produgao da alface, independentemente da cultivar utilizada, ¢ influenciado
pelo clima. Este impacto se reflete na duracao dos ciclos de desenvolvimento da cultura, na
variagdo da incidéncia de problemas fitossanitarios, na qualidade do produto (como peso e
tamanho da cabeca) e na producdo de sementes, favorecendo um maior sucesso na fertilizagao.
O inicio da fase reprodutiva comega com a produgdo e acumulo de latex, que confere um sabor
amargo as folhas, e com a inducao da haste floral. A inflorescéncia ¢ do tipo panicula e as flores
sdo organizadas em capitulos. O sistema reprodutivo predominante ¢ a autogamia. A antese
ocorre no inicio da manha, estimulada pela alta luminosidade e pelo aumento da temperatura.
Os frutos ou sementes sdo do tipo aquénio, com cada capitulo geralmente produzindo de 10 a
25 sementes (QUEIROZ, 2017).

De acordo com a FAO (Organizagdo das Nagdes Unidas para a Alimentagdo e Agricultura),
em 2019, a produgdo mundial de alface, juntamente com a de chicoria, superou 29 milhdes de
toneladas, posicionando-se como a terceira hortalica folhosa mais produzida no mundo. Nos
Estados Unidos, esse cultivo ultrapassou 3,6 milhdes de toneladas no mesmo ano, com valor de
mercado superior a 1,5 bilhdo de dolares. A ampla aceitacdo global da alface deve-se a
variedade de cultivares disponiveis, ao sabor suave e ao seu alto valor nutricional, destacando-
se como fonte de vitaminas, folatos e minerais (DENG et al., 2021).

Em 2012, a producdo de hortalicas no Brasil, incluindo batata e batata-doce, alcangava cerca
de 25 milhdes de toneladas, das quais 575.529 toneladas sao de alface, gerando um movimento
de RS 12.648,5 milhdes no mercado (ABCSEM, 2012; ANUARIO BRASILEIRO DE HORTI
& FRUTTI, 2019). A producao de sementes de alface € significativa no mercado de sementes, ja
que a propagacao desta hortalica ocorre através de sementes. Em 2009, a area total dedicada a
producdo de sementes de alface foi de 42.598,30 hectares, resultando em 19.774,40 kg de
sementes (ABCSEM, 2009). Em 2012, o valor das sementes comercializadas atingiu R$ 475
milhdes, com a alface representando R$ 34,7 milhdes, aproximadamente 7,3% desse total

(ABCSEM, 2014).
2.2 L. sativa var. angustana

A alface de caule, também conhecida como alface aspargo (L. sativa var. angustana), ¢ uma
variedade valorizada tanto pelo uso culindrio quanto medicinal, especialmente na China, onde

¢ chamada de alface chinesa, celtuce ou “wosun”. Nessa variedade, tanto os caules quanto as
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folhas sdo comestiveis, sendo os caules particularmente ricos em nutrientes como potassio (K),
sodio (Na) e célcio (Ca?"). Além de seu destaque na culinaria chinesa, cultivares tradicionais
dessa planta ja foram populares como hortali¢a na regidao de Cracovia e arredores. A China ¢
atualmente o maior produtor mundial de alface, respondendo por cerca de metade da produgao
e da area cultivada global, com foco predominante na produg¢ao de alface (MICHALSKA, 2017;
LIN et al, 2018).

Diferentemente das cultivares de alface folhosa, a alface de caule ¢ cultivada principalmente
pelo seu caule espesso e ereto, que pode atingir entre 4 ¢ 10 cm de diametro e até 50—60 cm de
comprimento. Antes do consumo, as folhas sdo removidas e a casca externa ¢ descartada,
restando o miolo verde translicido e macio, que pode ser preparado grelhado ou cozido.
Segundo registros da medicina tradicional chinesa, essa variedade também tem sido utilizada
com finalidades terapéuticas, como diurético, para eliminagdo do "calor interno" e para

desintoxicacao (NIE et al, 2017).

2.3 L. sativa cv. Salinas

A alface ¢ uma hortalica de grande relevancia econdmica, figurando entre as dez culturas
agricolas mais valiosas dos Estados Unidos, com valor anual superior a US$ 2,4 bilhdes
(REYES et al., 2017). Essa espécie possui genoma diploéide (2n = 2x = 18) e um tamanho
gendmico estimado em aproximadamente 2,5 gigabases (REYES et al., 2017). A cultivar
Salinas, pertencente ao tipo conhecido no Brasil como alface americana, ou na maioria dos
outros paises, inclusive os USA, como do tipo Crisphead, caracteriza-se pela formacao de uma
cabega compacta e esférica (SIMKO et al., 2013; FERTET et al., 2021) Recentemente, a
sequéncia gendmica completa da cultivar Salinas foi disponibilizada, fornecendo uma base

importante para estudos genéticos e genomicos (MARIYAM et al., 2023; REYES et al., 2017).

2.4 MicroRNAs

Embora o papel das proteinas na regulagdo da expressao gé€nica seja bem estabelecido, tem-
se reconhecido que os RNAs também atuam como importantes reguladores genéticos. Dentre
eles, destacam-se os pequenos RNAs, como os microRNAs (miRNAs) e os RNAs interferentes
pequenos (siRNAs), que compdem um mecanismo conservado de regulagdo génica mediado
por RNA nos organismos eucariotos (CARTHEW, 2006). Um principio central recorrente
nesses sistemas ¢ a utiliza¢ao de pequenos RNAs como guias que direcionam proteinas efetoras

a alvos especificos por meio da complementaridade de sequéncia em sentido antissenso. Em
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sua forma mais fundamental, os sistemas de interferéncia por RNA (RNA1i) sdo compostos por
dois elementos principais: um acido nucleico, responsavel pelo reconhecimento especifico do
alvo, e uma proteina efetora que executa respostas celulares diversas em consequéncia dessa
interacdo (DEXHEIMER, 2020).

Os microRNAs (miRNAs) sdo pequenas moléculas de RNA nao codificante, com cerca de
22 nucleotideos de comprimento, que atuam negativamente na regulacdo da expressao génica
em nivel pos-transcricional. Esses miRNAs sdo codificados no genoma e, em sua maioria,
transcritos pela RNA polimerase I1. Nas plantas, a maturacao dos microRNAs (miRNAs) ocorre
por meio de um processo em duas etapas, conduzido pela enzima DICER-LIKE 1 (DCL1),
funcionalmente analoga a Dicer e a Drosha animal. Inicialmente, o transcrito primario do
miRNA (pri-miRNA) ¢ processado por DCL1, originando um precursor com estrutura de alga
e haste (pré-miRNA), no qual a sequéncia madura do miRNA se localiza em um dos bragos da
estrutura em grampo (YU et al., 2005). Em seguida, o mesmo complexo DCLI realiza uma
segunda clivagem, gerando um duplex miRNA:miRNA*, que ¢é entdo estabilizado por
metilacdo na extremidade 3’ pela enzima HEN1 (YU et al., 2005). Apds essa etapa, a fita guia
do miRNA maduro ¢ incorporada ao complexo RISC (Complexo de Silenciamento Induzido
por RNA), que direciona a interagdo com o RNA mensageiro alvo. Diferentemente do
observado em animais, os miRNAs vegetais apresentam alta complementaridade com seus
alvos, geralmente quase perfeita, o que facilita tanto sua identificacdo quanto a eficacia no
silenciamento génico (BARTEL, 2004; HAN et al, 2010). Apesar do avanco no
reconhecimento de sua relevancia na fisiologia celular, ainda sdo escassas as informagdes sobre
0s mecanismos que controlam sua propria expressao (CHUANG et al., 2007).

Na biogénese de miRNAs, a enzima Drosha € responsavel por processar os pri-miRNAs em
pré-miRNAs, os quais sdo posteriormente convertidos em miRNAs maduros pela enzima Dicer.
Em plantas, essa funcdo ¢ desempenhada pelas proteinas da familia DICER-LIKE (DCLs), que
acumulam os papéis tanto de Drosha quanto de Dicer. Estudos filogenéticos demonstram que
os DCLs de plantas e animais compartilham uma origem comum, embora tenham seguido
caminhos evolutivos distintos, com indicios de que a pressao seletiva exercida por virus tenha
impulsionado a diversificacdo dos DCLs em plantas (CUI et al., 2017; HA et al., 2014). As
proteinas HYL1, SERRATE ¢ DAWDLE podem aumentar a precisdo e a eficiéncia do
processamento do pri-miRNA (DONG et al.,2008; XIE et al., 2015; MASHIDA & YUAN,
2013). Analises de estrutura cristalina revelam que HYL1 provavelmente se liga a regido duplex
miRNA/miRNA* como um dimero para permitir o processamento preciso do pri-miRNA

(YANG et al., 2010; XIE et al., 2015). O dominio de dedo de zinco de SE interage com DCLI
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e ¢ necessario para a atividade ideal de DCL1 (IWATA et al.,2013). A proteina SERRATE (SE)
¢ um componente essencial para o processamento de miRNA, auxiliando a DCL1 na clivagem
precisa (MASHIDA et al., 2011). A proteina SE funciona como uma proteina de suporte capaz
de se ligar tanto a proteinas quanto a RNA para guiar o posicionamento do precursor de miRNA
em direcdo ao sitio catalitico de DCL1 dentro da maquinaria de processamento de miRNA em
plantas (MASHIDA et al.,, 2011). DDL participa do complexo DCLI por meio do
reconhecimento de residuos carregados negativamente pela fenda de ligagao a fosfotreonina do
dominio FHA (MASHIDA & YUAN, 2013).

A metilag@o dos nucleotideos da extremidade 3’ de miRNAs/miRNAs* por HEN1 faz parte
da biogénese de miRNAs em plantas, mas ndo ocorre em animais, que envolve a ligacao da
metiltransferase HEN1 ao complexo DCL1-HYL1-miRNA, excluindo a proteina SERRATE
(BARANAUSKE et al., 2015). A maioria dos miRNAs sai do niicleo e entra no citoplasma com
o auxilio da proteina hasty (HST), um homdélogo da exportina 5 (PARK et al., 2005; XIE et al.,
2015).

As proteinas da familia ARGONAUTE (AGO), por sua vez, associam-se aos pequenos
RNAs e executam sua fun¢do regulatéria. Em plantas, essa familia pode ser agrupada em trés
grandes linhagens: AGO1/5/10, AGO2/3/7 e AGO4/6/8/9, além de uma linhagem especifica de
algas (CUI et al., 2017; SINGH et al., 2015). O fato de miRNAs como miR165/166, miR168 e
miR390 terem se originado antes das AGOs as quais hoje estdo funcionalmente associados,
indica que os miRNAs desempenharam fung¢des regulatorias essenciais desde os estagios
iniciais da evolucdo vegetal, e que a diversificagdo das AGOs possibilitou a especializagdo e
expansado das redes regulatorias desses pequenos RNAs (CUI et al., 2017; SINGH et al., 2015).

O silenciamento génico poOs-transcricional ¢ mediado por complexos de silenciamento
induzido por RNA (RISCs) que contém proteinas AGO e pequenos RNAs de fita simples (IKI
etal., 2012; CZECH & HANNON, 2010). A montagem de RISCs contendo AGO1 em plantas
depende da chaperona molecular HSP90, da proteina ciclofilina 40 (CYP40) e da proteina
RICE1 e RICE2 (IKI et al., 2012; ZHANG et al., 2017). A Hsp90 opera como um dimero em
um ciclo conformacional impulsionado pela ligagdo e hidrolise de ATP na extremidade N-
terminal (PEARL et al., 2008). Para a CYP40 interagir com HSP90 e AGO]1, essa interacdo ¢
dependente da HSP90, que permite a associacdo da CYP40 a AGO1, formando um complexo
transitorio com HSP90 e AGO1, no qual facilita a ligagao de pequenos RNAs duplex a AGO1,
promovendo a formagdo de RISCs maduros. Apos a hidrolise de ATP pela HSP90, o complexo
HSP90-CYP40 e o miRNA* sdo removidos do complexo AGO1-miRNA, o que pode ser
devido a alteragdo conformacional de AGO1 causada pela atividade chaperona da HSP90 (IKI
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et al., 2012; IKI et al., 2010; XIE et al., 2015). Além disso, a interrupgdo dessa compromete a
montagem do RISC, mostrando que essa interagdo ¢ essencial e regulada (IKI et al., 2011).
RICE1 possui um paralogo proximo RICE2, Zhang e colaboradores (2017) em estudo
concluiram que as RICEs atuam degradando os produtos 5' uridilados da clivagem da AGO
para manter o RISC funcional.

Estudos demonstram que a abundancia de miRNAs muda significativamente sob condigdes
de estresse ambiental, sugerindo sua atuacao na resposta adaptativa das plantas. Por exemplo,
em Arabidopsis thaliana, diferentes miRNAs foram diferencialmente expressos em resposta ao
calor, a seca e ao estresse salino, conforme evidenciado por analises de RNA-seq (PEGLER et
al., 2019). Em Tripogon loliiformis, uma planta capaz de tolerar dessecacdo extrema, miRNAs
conservados se acumularam de maneira distinta em raizes e brotos durante a desidratagao,
refletindo alteragdes metabdlicas profundas (NJACI et al., 2018). J& em tomateiro, foi
observado que o miR159 teve sua expressdo reduzida durante a seca, apontando um papel
funcional direto na resposta ao estresse hidrico (LOPEZ et al., 2019). Os miRNAs também sdo
sensiveis as variagoes na disponibilidade de nutrientes essenciais. Esses trabalhos revelam o
potencial dos miRNAs como alvos para o desenvolvimento de cultivares mais tolerantes ao
estresse, embora muitos de seus papéis ainda necessitem de valida¢do funcional (MILLAR,
2020; MILLAR et al., 2019).

Devido a sua importancia na regulacdo do desenvolvimento e na resposta a estresses,
miRNAs vém sendo explorados como ferramentas para modificacdo de caracteristicas
agrondmicas. Em culturas como o milho, eles influenciam desde a arquitetura da planta até a
fertilidade e a resisténcia a estresses abidticos. A aplicacdo de conhecimento gerado em espécies
modelo podera beneficiar o melhoramento de culturas menos estudadas, como a alface,
especialmente por meio da engenharia de miRNAs ou da selecdo assistida por marcadores

(MILLAR, 2020; CAPELARI et al., 2019).
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3. Métodos

3.1 Predicao de genes e caracterizacio de proteinas
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plantas.

llusiragdoe: José Edson Fontes Flgusireco.

Os genomas e proteomas preditos de L. sativa cv. Salinas (SALINAS L. sativa) e L.

sativa var. angustana (STEM L. sativa) foram obtidos do banco de dados Lettuce GDB

(https://lettucegdb.com/genome). As provaveis proteinas envolvidas na via de processamento

de miRNAs foram identificadas e selecionadas por meio da mineragdo de sequéncias de alface

utilizando a ferramenta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool). Para obter um conjunto

completo de proteinas ortdélogas a serem comparadas com as proteinas da alface, proteinas de


https://lettucegdb.com/genome
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referéncia da espécie A. thaliana foram pesquisadas no NCBI utilizando o BLASTp e o banco

de dados de proteinas ndo redundantes.

3.1.1 Analise filogenética, alinhamentos multiplos e analise de sitios ativos das proteinas

da via dos miRNAs

As andlises de familias de proteinas, dominios e sitios ativos foram realizadas usando a
ferramenta online PFAM (versao 31.0) (https://www.ebi.ac.uk/interpro/) e o banco de dados de
dominios conservados CDD (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd). As sequéncias proteicas da
alface e da espécie A. thaliana foram utilizadas para alinhamentos multiplos de sequéncias
utilizando o ClustalX (v. 2.1) com configura¢des padrdo (http://www.clustal.org/clustal2)
(LARKIN et al., 2007).

As arvores filogenéticas foram inferidas pelo método Neighbor-Joining, e a divergéncia
de sequéncia foi estimada usando o modelo Jones—Taylor—Thornton (SAITOU & NEI, 1987).
A confiabilidade estatistica dos ramos internos foi avaliada utilizando 2.000 réplicas bootstrap.
As analises moleculares filogenéticas foram conduzidas utilizando o software MEGA 12
(KUMAR et al.,, 2024). Logotipos de sequéncia foram gerados usando o WebLogo 3
(https://weblogo.threeplusone.com/create.cgi) (CROOKS et al., 2004).

3.2 Predicao e caracterizacio de miRNAs precursores e maduros

Um algoritmo robusto estabelecido por de Souza Gomes et al (2011) foi aplicado para
predizer precursores ¢ miRNAs maduros. Essa ferramenta considera as condigdes ideais
esperadas em uma sequéncia para formagao de estruturas tipo grampo (hairpin) ou semelhanga
com miRNAs precursores conhecidos. O banco de dados miRBase (versio 22 -
http://www.mirbase.org/) (KOZOMARA et al., 2019; GRIFFITHS et al., 2006) foi utilizado
para comparagdes com as sequéncias provaveis de pré-miRNAs, aceitando um méaximo de 4
incompatibilidades na sequéncia madura final.

As sequéncias aprovadas por esse algoritmo foram para analises de propriedades
termodinamicas e estrutura secundaria, utilizando o RNAFold (Vienna RNA Package)

(http://rna.tbi.univie.ac.at/cgi-bin/RNAWebSuite/RNAfold.cgi). Essas ferramentas foram

aplicadas tanto aos agrupamentos quanto aos miRNAs individuais.
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3.2.1 Alinhamento e analise filogenética de miRNAs

As sequéncias de pré-miRNAs de alface e espécies ortdlogas foram submetidas a
alinhamento multiplo utilizando o software MEGA 12 (KUMAR et al., 2024), na aba
Alignment (Aling by clustal) com os seguintes parametros: abertura de gap de 22,50 e extensao
de gap de 0,83. Paralelamente, essas mesmas sequéncias foram usadas para andlises
filogenéticas também com o MEGA 12 (KUMAR et al., 2024), usando o método Neighbor-
Joining, com as seguintes configuragdes: método de bootstrap, arvore consenso com 5.000
repeti¢des, modelo de substituicdo Kimura 2 parametros para o calculo de distancia evolutiva

(SAITOU & NEI, 1987).

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 A via de processamento de RNAs em L. sativa cv. Salinas (SALINAS L. sativa) e L.

sativa var. angustana (STEM L. sativa)

Para entender os papéis potenciais de pequenos RNAs na regulagdo da expressao génica
em alface, procurou-se inicialmente identificar componentes de pequenas maquinas de
processamento de RNA em L. sativa cv. Salinas e L. sativa var. angustana. Usando um
alinhamento local, bem como a presenga e arranjo de dominios conservados, 82 proteinas foram
preditas tais como: ARGONAUTA (AGO), DICER-LIKE (DCL), HYPONASTIC LEAVESI1
(HYLT1), DAWDLE (DDL), SERRATE (SE), HUA ENHANCER 1 (HEN1), HASTY (HST),
CICLOFILINA 40 (CYP40), HEAT-SHOCK PROTEIN 90 (HSP90), RISC-INTERACTING
CLEARING 3'-5' EXORIBONUCLEASE 2 (RICE2) (Tabela Suplementar S1).

Sendo 19 proteinas ARGONAUTA na cultivar Salinas e 11 na variedade Stem,
respectivamente: (AGO1.1 SALINAS L. sativa, AGO1.2 SALINAS L. sativa,AGO1.3 SALINAS
L. sativa, AGO2.1 SALINAS L. sativa, AGO2.2 SALINAS L. sativa, AGO4.1 SALINAS L.
sativa, AGO4.2 SALINAS L. sativa, AGO4.3 SALINAS L. sativa, AGO4.4 SALINAS L. sativa,
AGOA4.5 SALINAS L. sativa, AGO4.6 SALINAS L. sativa, AGOA4.7 SALINAS L. sativa, AGO4.8
SALINAS L. sativa, AGO4.9 SALINAS L. sativa, AGO16 SALINAS L. sativa, AGO7 SALINAS
L. sativa, AGO10.1 SALINAS L. sativa, AGO10.2 SALINAS L. sativa, AGO10.3 SALINAS L.
sativa, AGO1.1 STEM L. sativa, AGO1.2 STEM L. sativa, AGO2.1 STEM L. sativa, AGO2.2
STEM L. sativa, AGO4.1 STEM L. sativa, AGO4.2 STEM L. sativa, AGO4.3 STEM L. sativa,
AGO4.4 STEM L. sativa, AGO4.5 STEM L. sativa, AGO7 STEM L. sativa, AGO10 STEM L.

sativa). Resultados semelhantes aos encontrados em outras espécies. CARDOSO et al.
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encontrou 15 proteinas pertencem a familia AGO de Solanum lycopersicum e 16 em Solanum.
pennellii. 19 proteinas foram identificadas em Oriza Sativa, treze em M. indica (LOPEZ et al.,
2024) e 10 proteinas em A. thaliana. Entre as proteinas AGO identificadas somente AGO1 e
AGO10 possuem atividade na biogénese de miRNA em plantas (MALLORY & VAUCHERET,
2010; BOLOGNA & VOINNET, 2014; KAPOOR et al., 2008; CARDOSO et al., 2018).

Sete proteinas da familia DICER foram encontradas na cultivar Salinas e oito na
variedade Stem, respectivamente (DCL1 SALINAS L. sativa, DCL2 SALINAS L. sativa, DCL3.1
SALINAS L. sativa, DCL3.2 SALINAS L. sativa, DCL3.3 SALINAS L. sativa, DCL3.4 SALINAS
L. sativa, DCL4 SALINAS L. sativa, DCL1 STEM L. sativa, DCL2.1 STEM L. sativa, DCL2.2
STEM L. sativa, DCL2.3 STEM L. sativa, DCL2.4 STEM L. sativa, DCL3.1 STEM L. sativa,
DCL3.2 STEM L. sativa, DCL4 STEM L. sativa). Estes resultados condizem com os achados
em S. lycopersicum onde foram achadas oito proteinas DCL, 11 em S. pennellii (CARDOSO et
al., 2018), 4 DCLs foram encontradas no Genoma de 4. Thaliana (BOLOGNA & VOINNET,
2014; LIU et al., 2009), em O. sativa, pelo menos cinco proteinas DCL foram identificadas
(BOLOGNA & VOINNET, 2014; LIU & ZHU, 2009; MARGIS et al., 2006) e cinco em M.
indica (LOPEZ et al., 2024).

Uma proteina HYL1 foi identificada na cultivar Salinas e uma na variedade Stem,
respectivamente (HYL1 SALINAS L. sativa e HYL1 STEM L. sativa). Em M. indica foram
achadas seis proteinas HYL1 (LOPEZ et al., 2024) ¢ um em A. thaliana (HAN et al.,2004).

Uma proteina SERRATE foi identificada na cultivar Salinas e uma na variedade Stem,
respectivamente (SERRATE SALINAS L. sativa e SERRATE STEM L. sativa). Em A. thaliana,
assim como no tomate (S. [ycopersicum), identificaram uma tnica copia funcional (Yang et al.,
2006; Mueller et al., 2005). O pimentao (Capsicum annuum) possui trés cOpias, enquanto a
laranja (Citrus sinensis) apresenta cinco copias (Wu et al., 2014) e a manga apresenta duas
copias catalogadas (LOPEZ et al., 2024).

Uma proteina DDL foi identificada na cultivar Salinas e uma na variedade Stem,
respectivamente (DDL SALINAS L. sativa e DDL STEM L. sativa). Em M. indica L. foram
achadas duas proteinas (LOPEZ et al., 2024), cinco em laranja (WU et al., 2014) ¢ uma em 4.
thaliana (YANG et al., 2006).

Quatro proteinas HEN1 foram identificadas na cultivar Salinas € uma na variedade
Stem, (SALINAS L. sativa, HEN1.4 SALINAS L. sativa e HEN1 STEM L. sativa). Em M. indica
L. e A. thaliana foi achada uma proteina (LOPEZ et al., 2024; TSAI et al., 2014)

Duas proteinas CYP40 foram identificadas na cultivar Salinas e duas na variedade Stem,

respectivamente (CYP40.1 SALINAS L. sativa, CYP40.2 SALINAS L. sativa, e CYP40.1 STEM
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L. sativa, CYP40.2 STEM L. sativa). Em A. thaliana foi achada uma proteina (PRASAD et al.,
2010).

Oito proteinas HSP90 foram identificadas na cultivar Salinas e quatro na variedade
Stem, respectivamente (HSP90.1 SALINAS L. sativa, HSP90.2 SALINAS L. sativa, HSP90.3
SALINAS L. sativa, HSP90.4 SALINAS L. sativa, HSP90.5 SALINAS L. sativa, HSP90.6
SALINAS L. sativa, HSP90.7 SALINAS L. sativa, HSP90.8 SALINAS L. sativa, HSP90.1 STEM
L. sativa, HSP90.2 STEM L. sativa, HSP90.3 STEM L. sativa, HSP90.4 STEM L. sativa,
HSP90.5 STEM L. sativa). Em M. indica foram achadas cinco proteinas (LOPEZ et al., 2024)
e sete foram identificadas em 4. thaliana (KRISHN & GLOOR, 2001).

Quatro proteinas RICE2 foram identificadas na cultivar Salinas ¢ uma na variedade
Stem, respectivamente (RICE2.1 SALINAS L. sativa, RICE2.2 SALINAS L. sativa, RICE2.3
SALINAS L. sativa, RICE2.4 SALINAS L. sativa, e RICE2 STEM L. sativa). A. thaliana possui
duas proteinas sendo RICE1 e seu paralogo genético, RICE2 (ZHANG et al., 2017).

Trés proteinas HASTY foram identificadas na cultivar Salinas e cinco na variedade
Stem, respectivamente (HASTY.1 SALINAS L. sativa, HASTY.2 SALINAS L. sativa, HASTY.3
SALINAS L. sativa, HASTY.4 e HASTY STEM L. sativa). Em A. thaliana ¢ M. indica L. foi
achada uma (LOPEZ et al., 2024; PARK et al., 2005).

4.1.1 Analise de Dominios Cataliticos nas Proteinas da via de L. sativa

A caracterizagdo dos dominios conservados das proteinas centrais da via de
silenciamento génico em L. sativa foi realizada com base na predi¢do via dados do Pfam
(https://www.ebi.ac.uk/interpro/),para as variedades Salinas e Stem. As imagens geradas
apresentam a organizag¢ao linear dos dominios, permitindo comparar a arquitetura das proteinas
entre as variedades e com ortdlogos de A. thaliana.

As proteinas AGO de ambas as variedades exibiram a organizacdo estrutural tipica,
composta pelos seguintes dominios conservados: ArgoN (PF16486), ArgoL1/Argol2
(PF08699 / PF16488). Dominio PAZ (PF02170). Dominio Mid (PF16487). Dominio Piwi
(PF02171).

Nas sequéncias analisadas, o dominio Piwi estava presente em todos os membros com
func¢do catalitica prevista, com a triade DDH conservada tanto nas isoformas de Salinas quanto
nas de Stem. A imagem (Figura 2) indica consisténcia no arranjo dos dominios entre as

variedades, sem perdas estruturais relevantes.
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As DCLI1 de ambas as variedades apresentaram os dominios tipicos da familia: Helicase
DEAD-like / Helicase C (PF00270 / PF00271). Dominio de dimerizagdo de Dicer (PF03368).
Dominio PAZ (PF02170). Dominios Ribonuclease III (RNase Illa e RNase I1Ib) (PF00636):
cada um contendo o motivo Glu-Asp-Asp-Glu (EDDE), essencial para a clivagem precisa de
dsRNAs. Dominio de ligagdo a dsSRNA (dsRBD) (PF00035/PF14709) (Figura 2). Pequenas
variagdes de tamanho proteico (nimero de aminoécidos) e rearranjos marginais na ordem de
alguns dominios foram observadas, mas nao houve perda dos elementos cataliticos. A
comparagao com as sequéncias ortdlogas de A. thaliana confirma a alta conservagao estrutural.
Estudos recentes, especialmente em proteinas DCL, sugere-se que a distdncia entre os dominios
conservados de RNase IIl e PAZ seja o maior determinante do comprimento resultante dos
miRNAs processados (BUDAK & AKPINAR, 2015; LIU & ZHU, 2009; ROGERS & CHEN,
2013; CARDOSO et al., 2018). Isso demonstra a importancia da distribui¢do e conservacao do
dominio no desempenho dessas proteinas no nivel celular. Os dois dominios da RNase III
(RNase IIla e RNase IIIb) encontrados nas proteinas DCL1 STEM e SALINAS se mostraram
com o distanciamento entre os dominios RNase III/ PAZ semelhante aos observados em 4.
thaliana. Esses dominios de RNase III sdo necessarios para a fungdo de clivagem e
processamento de dsRNAs (RNA de fita dupla) na via do miRNA em plantas (LIU & ZHU,
2009; MARGIS et al., 2006).
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Figura 2. Dominios conservados das proteinas Argonauta (AGO) identificadas em L. sativa cv. Salinas e L. sativa

vr. Stem. A predigdo foi realizada utilizando o banco de dados Pfam (https://www.ebi.ac.uk/interpro/).
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As proteinas HYL1 (Figura 2) apresentaram presenca de dois dominios repetidos de
ligacdo ao RNA de fita dupla (DSRM, PF00035) em sua por¢do N-terminal, motivo putativo
compartilhado por proteinas que se ligam a RNA de fita dupla (dsRNA) (CHRISTOPHER &
GIDEON, 1994). De acordo com o fenotipo observado em mutantes nulos de HYL1 em 4.
thaliana, ambos os dsRBDs localizados na extremidade N-terminal sdo indispensaveis e
suficientes para o processamento de pri-miRNA (WU et al., 2007).

As SERRATE exibiram o dominio do tipo dedo de zinco C2H2 (IPR013087), e somente
a proteina da STEM ndo apresentou o dominio N-terminal SERRATE (PF12066) (Figura 2).
Porém estudos mostram que a auséncia da sequéncia N-terminal ndo impede a SE de se ligar
ao complexo DCL1-RNA e promover o processamento, funcionalidade que ¢ perdida sem o

dominio ZnF (IWATA et al.,2013). Portanto, embora o N-terminal seja essencial para a



25

ancoragem ao RNA, a estimulacdo da atividade da DCLI1 pela SE ocorre de forma direta,
independentemente da sua capacidade de ligacdo ao acido nucleico (IWATA et al.,2013).

Todas as proteinas DAWDLE (DDL) apresentam o dominio FHA (PF00498) (Figura 2).
Entretanto, a proteina DDL Stem apresentou tamanho reduzido em comparacao a ortéloga de
A. thaliana, sugerindo possivel encurtamento estrutural sem perda do dominio funcional
conservado. O dominio associado a forkhead (FHA) relatado em A. thaliana, interage com a
parte N-terminal de DCLI1 e regula positivamente a biogénese de miRNAs (REN & YU, 2012;
YU et al., 2008).

As proteinas HEN1 apresentam o dominio DSRM 2 (PF24995), o motivo La-like
(HEN1 _LCD, PF21224), o dominio C-terminal HEN1 LAM C (PF18441), o dominio de
ligacdo de cadeia dupla dsRBD2 (PF17842) e o dominio catalitico metiltransferase (MTHY,
PF13847), somente a sequéncia LSA1487 apresenta comprimento significativamente reduzido
(~600 aa) (Figura 2) em comparag¢do as demais e ndo contém o dominio catalitico MTHY,
essencial para a atividade metiltransferase de HEN1. Essa auséncia sugere que a proteina pode
estar truncada devido a erro de anotagao ou representar um pseudogene/proteina nao funcional.
Além disso, algumas isoformas de HEN1 identificadas em L. sativa apresentaram insercao
adicional do dominio FKBP_ C, ausente na proteina ortdloga de A. thaliana. As sequéncias
HEN1.2 e HEN1.2 da variedade Salinas exibiram essa arquitetura expandida, sugerindo
diversificacao estrutural entre as isoformas presentes na espécie. Em um estudo realizado por
Baranauské e colaboradores em 2015 revelou que a caracterizagdo funcional dos dsRBDs
forneceu evidéncias de sua contribuicdo significativa, porém desigual, para as interacdes da
HEN1 com o duplex de miRNA. Descobriram também que a HENI1 interage fisicamente com
a proteina de ligacdo a RNA de fita dupla HYL1 e com a proteina DCL1, mas ndo apresenta
interacdo com a proteina SERRATE. Tanto HEN1 quanto SERRATE se ligam fisicamente a
regides idénticas de DCL1 e HYL1. Outro estudo sugere um papel importante para os dominios
N-terminais na estabilizacdo do complexo catalitico e indicam que os principais determinantes
estruturais necessarios para o reconhecimento seletivo e a metilacio de duplexes de RNA
residem no dominio C-terminal (VILKAITIS et al., 2010).

As CYP40 exibem dominios voltados a estabilidade conformacional; o dominio
Pro_isomerase (PF00160) e tetratricopeptideo (TPR, PF07719/PF00515), somente a CYP40.1
Stem nao apresentou o dominio tetratricopeptideo (Figura 2). Embora a proteina CYP40.1 Stem
ndo apresente o dominio TPR cléssico identificado especificamente como TPR 2 ou TPR 1, a
sequéncia mantém um dominio pertencente a superfamilia Tetratricopeptide-like helical

domain superfamily, o que representa um forte indicativo de preservagdo estrutural parcial da
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regido responsavel por interagdes proteina-proteina. A CYP40 interage com HSP90 e AGO1
pela ligagdo do dominio TPR (OWENS et al., 1996) sendo esse sozinho insuficiente para a
associacao estavel de CYP40 com hsp90 (RATAJCZAK & CARRELLO, 1996). Essa interagao
¢ dependente da HSP90, que permite a associacdo da CYP40 a AGO1, formando um complexo
transitorio com HSP90 e AGO1, no qual facilita a ligacdo de pequenos RNAs duplex a AGO1,
promovendo a formag¢ao de RISCs maduros. Apds essa etapa, a CYP40 se dissocia, ndo estando
presente no complexo final. Além disso, a interrup¢ao dessa compromete a montagem do RISC,
mostrando que essa interagao ¢ essencial e regulada (IKI et al., 2011).

Enquanto todas as isoformas de HSP90 apresentam dominio funcional HATPase ¢
(PF13589) (Figura 2). As proteinas HSP90 apresentaram alta conservagdo estrutural entre A4.
thaliana e L. sativa. A maioria das isoformas identificadas manteve o dominio caracteristico da
familia HSP90. Entretanto, algumas proteinas apresentaram diferencas no comprimento total
da sequéncia, particularmente nas isoformas HSP90.5 e HSP90.6 da cultivar Salinas, sugerindo
variagdes estruturais periféricas sem perda do dominio funcional central. A Hsp90 opera como
um dimero em um ciclo conformacional impulsionado pela ligagdo e hidrélise de ATP na
extremidade N-terminal (PEARL et al., 2008). A HSP90 e CYP40 formam um complexo com
AGOI para auxiliar o carregamento de miRNA em um sistema livre de células (IKI et al., 2012;
EARLEY & POETHIG, 2011; XIE et al., 2015). Ap6s a hidrolise de ATP pela HSP90, o
complexo HSP90-CYP40 e o miRNA* sdo removidos do complexo AGO1-miRNA, o que pode
ser devido a alteracdo conformacional de AGO1 causada pela atividade chaperona da HSP90
(IKT et al., 2012; IKI et al., 2010; XIE et al., 2015).

As proteinas RICE2 apresentam de forma tnica o dominio 3'-5' Exonuclease (EXO,
PF01612) (Figura 2). RICE1 possui um paralogo proximo (RICE2), proteina contendo dominio
exonuclease 3'-5' semelhante a DnaQ de A. thaliana (PERRY et al., 2006; SMITH et al., 2013;
ZHANG et al., 2017). Zhang e colaboradores (2017) em estudo concluiram que as RICEs atuam
degradando os produtos 5' uridilados da clivagem da AGO para manter o RISC funcional.
Sugerindo também uma possivel ligacdo entre a degradacao dos mRNAs-alvo clivados e a
estabilidade do miRNA no RISC.

As proteinas HASTY exibem uma estrutura composta pelos dominios Exportin-1-like
protein (Xpol(PF08389)) e Exportin-5 (PF19273) (Figura 2). A estrutura proteica de HST ja
foi relatada em M. indica contendo os mesmos dominios achados tanto na cv. Salinas quanto
na vr. Stem, o dominio de proteina quinase P, Xpol, que estd envolvido na translocagdo de

proteinas para fora do niicleo, e Exportina-5 (LOPEZ et al., 2024). Onde a HST interage
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diretamente com o componente central do microprocessador DCL1 por meio de seu dominio

N-terminal (CAMBIAGNO et al., 2021).



Figura 3. Representacdo esquematica da arquitetura de dominios das demais proteinas do complexo

processamento de pequenos RNAs em L. sativa. A andlise foi realizada utilizando a ferramenta InterProScan,
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4.1.2 Analise de dominios conservados em proteinas da via

A caracterizagdo de dominios conservados nas proteinas da via de miRNA foram
realizadas com foco nos residuos cataliticos presentes nos sitios ativos, os quais sao
determinantes para a atividade endonucleolitica no processamento e agao de pequenos RNAs.
Das proteinas estudadas somente as proteinas AGO, DCL1, HYL1, DDL, CYP40, HSP90e

RICE2 tinham informacgdes de seus residuos depositados no banco de dados do CDD.

4.1.2.1 Residuos conservados dominio Piwi nas proteinas AGO

A analise revelou que todas as sequéncias de AGO cataliticamente ativas apresentaram
o dominio Piwi completo, contendo a triade de residuos Asp-Asp-His (DDH).

Esses residuos estavam localizados em posigdes conservadas, com variagdes minimas
no numero de aminodcidos entre eles, preservando o arranjo estrutural necessario para a
coordenagdo de ions metalicos no sitio catalitico.

A conservacdo da triade DDH foi observada tanto em ortdlogos de outras espécies,
quanto nas sequéncias analisadas, sugerindo manuten¢do da fun¢do de clivagem direcionada
por RNA em todos os membros ativos da familia AGO1 e 10.

Os dominios conservados de Piwi das proteinas AGO tinham um sitio ativo contendo
uma triade catalitica DDH (Figura 2), presente na familia de proteinas AGO e proteinas com
fungdo RNase H (MALLORY & VAUCHERET, 2010; KAPOOR et al., 2008; CARDOSO et
al.,, 2018). Esses resultados estio em conformidade com as proteinas AGO1 e AGO10
encontradas em A. thaliana, S. lycopersicum e S. pennellii, (MALLORY & VAUCHERET,
2010; KAPOOR et al., 2008; CARDOSO et al., 2018). Os dominios conservados ¢ sitios ativos
encontrados na AGOI e 10 em Salina e Stem apresentaram alta conserva¢dao em comparagao

com as proteinas ortologias de outras espécies.



30

Figura 4. Dominio conservado do dominio catalitico Piwi identificado nas proteinas Argonauta (AGO) de L. sativa

cv. Salinas e L. sativa vr. Angustana (Stem). A analise foi conduzida no Conserved Domain Database (CDD) do

NCBI.
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4.1.2.2 Residuos conservados dominio Ribonuclease III nas proteinas DCL

Nas proteinas DCL, foram identificados dois dominios Ribonuclease III (RNase Illa e

RNase IIIb) por sequéncia, ambos contendo o motivo catalitico Glu-Asp-Asp-Glu (EDDE),

altamente conservado entre angiospermas.

Os dominios conservados encontrados em Stem e Salinas (Figura 3) exibiram um sitio

ativo com os residuos cataliticos EDDE, também

identificada em proteinas DCL1 de outras

espécies vegetais (JI, 2008; CARDOSO et al., 2018), sugerindo uma funcdo conservada das

proteinas DCL1 em espécies de alface.



31

Figura 5. Dominios cataliticos Ribonuclease IIla e Ribonuclease IIIb identificados nas proteinas Dicer-like-1
(DCL1) de L. sativa cv. L. sativa vr. Angustana (Stem). A deteccdo foi realizada por meio do Conserved Domain

Database (CDD) do NCBI.
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XP_007051386.1 DCL1 Theobroma cacao [1478] [115] IGI [79] FV [81] B! TAGA[1810]
XP_020866655.1 DCL1 Arabidopsis [yrata [1368] |111| IGv 79] 81]p mgg [1696]

Legendas:

‘ Residuos conservados

4.1.2.3 Residuos conservados proteinas HYL1, DDL, SERRATE, HEN1, HASTY, CYP40,
HSP90 e RICE2

Na proteina HYL1, o alinhamento (Figura 5) revelou a conservacao de residuos
fundamentais nos dominios de ligagdo ao RNA de fita dupla (dsRBD). A anélise comparativa
entre as variedades Salinas e Stem de L. sativa e o ortdlogo de A. thaliana demonstrou um
padrao de identidade quase absoluto, evidenciado pelo grafico de barras de conservagao e pelos
asteriscos no alinhamento. Resultados semelhantes a esse foram encontrados em A4 thaliana em
dois estudos (RASIA et al., 2010; LU & FEDOROFF, 2000).

As sequéncias da proteina DDL (Figura 5) apresentam residuos do sitio catalitico FHA
(Forkhead-associated) altamente conservados, marcados pela seta. Incluindo os aminoacidos
GR S H N, que j& foram apontados como residuos criticos para o reconhecimento da
fosfotreonina. Onde uma mutacao pontual nesses residuos causa uma mitiga¢ao significativa
da propensado a liga¢do ao fosfato e ¢ conservada em arranjos tridimensionais (MACHIDA &
YUAN, 2013).

A andlise revelou que todas as sequéncias de HSP90 identificadas nas variedades
Salinas e Stem de L. sativa apresentaram o dominio conservado caracteristico desta familia de

chaperonas. Foram identificados motivos de aminoacidos altamente preservados (Figura 5), que
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sdo essenciais para a atividade de ATPase e para a interagdo com proteinas clientes e co-
chaperonas. Os residuos destacados pelas setas vermelhas sdo residuos marcados no CDD do
sitio de ligagao de ATP conservados, com variacdes minimas na composicao de aminoacidos.
Sendo os tres primeiros motivos, motivos conservados entre topoisomerases do tipo II e
proteinas das familias Hsp90, encontradas em tanto em eucariotos quanto em procariotos
(BERGERAT et al., 1997, PRODROMOU et al., 1997).

A analise revelou que todas as sequéncias de CYP40 identificadas na Salinas e Stem
(Figura 5) apresentaram os residuos do dominio de ciclofilina, contendo os motivos estruturais
conservados necessarios para a atividade de peptidil-prolil isomerase (PPlase) (HUAI et al.,
2002; GAMBLE et al., 1996). Esses residuos ja foram identificados também em 4 thaliana
(EARLEY etal., 2011).

As sequéncias de RICE2 identificadas nas variedades Salinas e Stem de L. sativa (Figura
5) possuindo dominios altamente conservados entre elas, e apresentando os quatro residuos
acidos conservados (DEDD) em seus sitios ativos, que os membros da superfamilia de
exonucleases do tipo DnaQ possuem (PERRY et al.,, 2006). porém ndo apresentam tanta
similaridade com seus ortdlogos que comparados a outras enzimas da superfamilia DEDD,
exibem residuos ndo candnicos em seus sitios ativos, em vez do motivo DEDD candnico

observado na superfamilia (ZHANG et al., 2017).



33

Figura 6. Residuos conservados das demais proteinas do metabolismo de miRNAs. A deteccdo foi realizada por

meio do Conserved Domain Database (CDD) do NCBI.
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AEE76394.1 DDL Arabidopsis thaliana [217] LEGI 31 [19] I [35]

XP_023748005.1 DDLSALINAS Lactuca sativa [277] LEFG! 3] [191 I [34]

LSA8826 DDLSTEM Lactuca sativa [217] LFGI 3] [19] T [34]
Legendas:
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BAB09283.1 HSP 90 Arabidopsis thaliana [29] IFL T(26] N I GI b (27] MIGRFGVG
XP_023739994.1 HSP 90.1 SALINAS Lactuca sativa [29] I[26] S [27] MIGQFGVG:
XP_023739983.1 HSP 90.2 SALINAS Lactuca sativa [29] IFL I[26] S GV [27] MIGQFGVG
XP_023729025.1 HSP 90.3 SALINAS Lactuca sativa [34] I[26] NI L [271 MIGQFGVG:

XP_023740399.1 HSP 90.4 SALINAS Lactuca sativa [34] lIFL I[zs] NK.I. II Gv 271 MIGQFGVG

XP_023765821.1 HSP 90.5 SALINAS Lactuca sativa [102] DIFL I[zs] KKIL I ED[27] LIGOFGVG:
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XP_023747420.1 HSP 90.7 SALINAS Lactuca sativa [116] EVFL Li26] NGI T G I HOR [31] LIG
XP_023748274.1 HSP 90.8 SALINAS Lactuca sativa [119] II"L 1. L[zs] I( ]: Is GI E 131] LIGH
LSA34830 HSP 90.1 STEM Lactuca sativa 291 IFL LI I 261 s L [17]MIG
LSA34839 HSP 90.2 STEM Lactuca sativa 341 IFL I[26] S 1271 MI G
LSA9680 HSP 90.3 STEM Lactuca sativa [34] BIFL :L.I I[26] N :I: [27] MIGI
LSA28017 HSP 90.4 STEM Lactuca sativa [34] IFL] I26] N 27 MIGS
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ED[27] LIG
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AAK02067.1 CYP40 Arabidopsis thaliana [57] .GN.F..VI.GFMI.GG [40] FFI [227]
XP_023743292.1 CYP40 SALINAS Lactuca sativa [57 KGSC IKGFMIQGG [40] FFI [227)
XP_023747527.1 CYP40 SALINAS Lactuca sativa 571 KEVRFERKLIKSCMIEGG [41] FLI [227]
LSA18846 CYP40 STEM Lactuca sativa 571 KESCFHRVIKGFMIQOGG [40] FEL [220]
LSA2966 CYP40 STEM Lactuca sativa [57] .GV.F..LI.SCMI.GG [41] [225]

Legendas:

‘ Residuos do sitio catalitico
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*
XP_013723789.2 RICE2 Brassica napus 1471 RAVI ETE® (48]
sp|QOFNG3.1 RICE2 Arabidopsis thaliana 477 RAVTI DVGF [54]
XP_018473463.1 RICE2 Raphanus sativus 471 RAVI [49]
LSA33929 RICE 2STEM Lactuca sativa [58] LIVG L [47]
XP_023753380.1 RICE 2.1 SALINAS Lactuca sativa [60] LVVG Q [47]

XP_023753415.1 RICE 2.2 SALINAS Lactuca sativa [58] LIVGL.V.W.P.L 471
XP_023753416.1 RICE 2.3 SALINAS Lactuca sativa [58] L [47]
XP_023753381.1 RICE 2.4 SALINAS Lactuca sativa [58]

Legendas:

. Residuos do sitio catalitico
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4.1.3 Analise Filogenética das Proteinas da via de miRNA de L. sativa

A analise filogenética foi conduzida para compreender a relagdo evolutiva das proteinas
Argonauta AGO, DCL, HYL1, DDL, SERRATE, HEN1, HASTY, CYP40, HSP90 e¢ RICE2 de
L. sativa na cultivar Salinas e variante Stem, utilizando proteinas ortélogas de outras espécies
como referéncia. As arvores foram construidas a partir de alinhamentos multiplos das
sequéncias completas, empregando o método Neighbor-Joining com suporte estatistico obtido

por 2000 réplicas de bootstrap.
4.1.3.1 Proteinas Argonauta (AGO)

A arvore filogenética das proteinas AGO (Figura6) mostrou a formagao de clados bem
definidos, agrupando os membros de L. sativa com seus respectivos ortdlogos de 4. thaliana.
Foram observados seis clados principais correspondentes a AGO1, AGO2, AGO4, AGO6,
AGO7 e AGOI10. Dentro de cada grupo, as sequéncias das cultivares Salinas e Stem agruparam-
se juntas, indicando alta conservagao intraespécie e auséncia de divergéncia significativa entre
as cultivares. Em geral, a distribui¢ao filogenética identificada das proteinas AGO ¢é consistente
com as filogenias proteicas de outras espécies (STEVENS, 2001; CARDOSO et al., 2018;
LOPEZ et al., 2024), o que sugere que o nivel de conservagdo para os membros da familia AGO
em Angiospermas € alto. A arvore filogenética das proteinas AGO mostrou uma forte
correlacdo entre as proteinas AGO1 e AGO10 que sdo as proteinas AGO que participam da via
do miRNA nas plantas (MALLORY & VAUCHERET, 2010; BOLOGNA & VOINNET, 2014;
CARDOSO et al., 2018).
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Figura 7. Arvore filogenética de proteinas Argonauta (AGO) obtida pelo método Neighbor-Joining, e a divergéncia

de sequéncia foi estimada usando o modelo Jones—Taylor—Thornton (SAITOU & NEI, 1987). A confiabilidade

estatistica dos ramos internos foi avaliada utilizando 2.000 réplicas bootstrap. Os agrupamentos filogenéticos

correspondem as subfamilias AGO4, AGO6, AGO1, AGO10, AGO7 e AGO2.

AGO 10

LSA34617 AGO 10 STEM Lacfuca sativa

XP 023756609.1 AGO10.3 SALINAS Lactuca sativa
XP 023756610.1 AGO10.2 SALINAS Lactuca sativa
XP 042753829.1 AGO 10.1 SALINAS Lactuca sativa
XP 024967442 1 AGO10 Cynara cardunculus

XP 024967444.1 AGO10 Cynara carduncuius

XP 0083634571 AGO10 Solanum tuberosum

NP 001331599.1 AGO10 Arabidopsis thaliana

NP 199194.1 AGO 10 Arabidopsis thaliana

XP 002865401 1 AGO10 Arabidopsis fyrata

XP 020885172.1 AGQ10 Arabidopsis lyrata
XP 0D3526280.1 AGO10 Glycine max
XP 007138327.1 AGO10 Phaseolus vulgaris

Astraceae

Solanaceas

Brassicaceae

Fabaceae

AGO1

KAL9308004 1 AGO1 Arabidopsis thaliana
NP 175274.1 AGO 1 Arabidopsis thaliana
XP 0208683671 AGO1 Arabidopsis lyrata

08 NP 001340257.1 AGO1 Glycine max

XP 007152592.1 AGO1 Phaseolus vulgaris
XP 009793486.1 AGO1 Nicotiana sylvestiis
LSA9468 AGO 1.1 STEM Lactuca sativa

XP 023772276.1 AGO1.2 SALINAS Lactuca sativa
XP 022025767.1 AGQ1 Helianthus annuus

XP 023739101.1 AGO 1.1 SALINA Lactuca sativa
LSA31342 AGO1.2 STEM Lactuca sativa
PWAT76482 1 AGO1 Arternisia annua

XP 023738002.1 AGO1.3 SALINAS Lactuca sativa

Brassicaceae

Fabaceae

Solanaceae

Astraceae

AGO7

100

XP 0065749221 AGO7 Glycine max
XP 007153670.1 AGO7 Phaseolus vulgaris
XP 002267746.1 AGO7 Vitis vinifera

XP( 1 AGOT tuberosum

XP 023732389.1 AGO 7 SALINAS Lactuca sativa
LSA23444 AGO 7 STEM Lactuca sativa
QCD25891.1 AGO7 Helianthus tuberosus

100 L— XP 0219895771 AGOT Helianthus annuus

l: XP 0208810411 AGOT? Arabidopsis lyrata
100 NP 177103.1 AGO 7 Arabidopsis thaliana

Fabaceae

Solanaceae

Astraceae

Brassicaceae

AGO2

a6

97 — NP 174413.2 AGO 2 Arabidopsis thaliana

XP 003556681.1 AGOZ Glycine max
XP 007157808.1 AGO2 Phaseolus vulgaris
XP 006353071.1 AGOZ Splanum tuberosum

XP 009782518.1 AGOZ Nicotiana sylvestris
QCD25889.1 AGQ2 Helianthus tuberosus

XP 022015230.1 AGOZ Helfanthus annuus

XP 023760572.1 AGO 2.1 SALINAS Lactuca sativa
LSA23315 AGO 2.1 STEM Lactuca sativa

XP 023760573.1 AGO2.2 SALINAS Lactuca sativa

LSA23316 AGO2.2 STEM Lactuca sativa

Brassicaceae

Fabaceae

Solanaceae

Astraceae

AGO6

XP 002881254.1 AGOB Arabidopsis lyrata
NP 180853.2 AGO 6 Arabidopsis thaliana

o7 XP 023756421.1 AGO 6 SALINAS Lactuca sativa

GMI73300.1 AGO6 Hibiscus trionum
74 —
XP 0036015871 AGOB Medicago truncatula

100 I_'— XP 003541581.2 AGO6 Glycine max

100 L— XP014492230.1 AGO6 Vigna radiata

Brassicaceae
Astraceae

Malvaceae

Fabaceae

AGO4

XP 022007016 1 AGO4 Helianthus annuus
XP 023761239.1 AGO4.9 SALINAS Lactuca sativa

LSA30203 AGO4.5 STEM Lacfuca sativa

XP 023761243.1 AGO4.7 SALINAS Lactuca sativa
LSA30231 AGOA4.3 STEM Lactuca sativa
XP 023761240.1 AGO4.8 SALINAS Lactuca sativa

LSA30229 AGO4.4 STEM Lactuca sativa

— XP 020883961.1 AGO4 Arabidopsis lyrata

100 L NP 565633.1 AGO 4 Arabidopsis thalfana
— XP 003545462 1 AGO4 Glycine max

9a L— XP 007141565.1 AGO4 Phaseolus vuigaris |
— XP 006347268 1 AGO4 Solanum tuberosum

100 L xP 009773871.1 AGO4 Nicotiana sylvestris

XP O 1 AGO4 Helfk: annuus
LSA36639 AGO4.2 STEM Lactuca sativa

LSA36640 AGO 4.1 STEM Lactuca sativa

XP 042756322.1 AGO4.5 SALINAS Lactuca sativa

XP 023736132.1 AGO4.6 SALINAS Lactuca sativa

XP 023759369.1 AGO 4 SALINAS Lactuca sativa
XP 023759368.1 AGO4.2 SALINAS Lactuca sativa

=
o
'7 XP 023759370.1 AGO4.4 SALINAS Lactuca sativa
92
53
52

XP 023759367.1 AGO4.3 SALINAS Lactuca sativa

Astraceae

Brassicaceae

Fabaceae

Solanaceas

Astraceae



36

4.1.3.2 Proteinas Dicer-like (DCL)

A arvore filogenética das proteinas DCL (Figura 7) revelou a separagao clara das quatro
classes conhecidas (DCL1, DCL2, DCL3 e DCL4), cada uma agrupando as sequéncias de L.
sativa com seus ortdlogos de A. thaliana. Assim como observado para AGO, as sequéncias de
Salinas e Stem aparecem lado a lado dentro de cada grupo, evidenciando alta conservagio
estrutural e funcional entre as cultivares. A analise das proteinas DCL na Salinas e Stem
mostrou uma grande semelhanga com a arvore filogenética evolutiva dessas espécies dentro de
cada clado (STEVENS, 2001;). A distribui¢do entre os paralogos da familia DCL mostrou uma
forte correlagdo entre as proteinas DCL2 e DCL1, que também estavam préximas de DCL4,
mas mais distantes de DCL3, consistente com a distribuigdo em familias DCL em S.
lycopersicum, S. pennellii e outras espécies de plantas (LIU & ZHU, 2009; KAPOOR et al.,
2008; CARDOSO et al., 2018; LOPEZ et al., 2024).
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Figura 8. Arvore filogenética de proteinas Dicer-like (DCL) construida pelo método Neighbor-Joining, ¢ a
divergéncia de sequéncia foi estimada usando o modelo Jones—Taylor—Thornton (SAITOU & NEI, 1987). A
confiabilidade estatistica dos ramos internos foi avaliada utilizando 2.000 réplicas bootstrap. As sequéncias
compreendem membros das subfamilias DCL2, DCL1, DCL4 e DCL3 de L. sativa e seus ortologos de outras

espécies.
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4.1.3.3 Proteinas HYL1, DDL, SERRATE, HEN1, HASTY, CYP40, HSP90 e RICE2

As analises filogenéticas das proteinas relacionadas a via de biogénese de pequenos
RNAs demonstraram elevado grau de conservagdo evolutiva entre as sequéncias de L. sativa e
proteinas ortélogas de diferentes espécies vegetais, resultado semelhante ao observado por
Lopez e colaboradores (2024) em maga. De maneira geral, as proteinas identificadas em L.
sativa agruparam-se preferencialmente com representantes da familia Asteraceae, apresentando
altos valores de bootstrap, indicando forte suporte estatistico para os agrupamentos observados.

Para HYL1, as sequéncias XP 023746586.1 ¢ LSA27775 de L. sativa agruparam-se
diretamente com HYL1 de A. thaliana e Hibiscus trionum, formando um clado bem suportado.
Esse agrupamento demonstrou elevada conservacdo evolutiva da proteina entre espécies
eucarioticas vegetais.

Na arvore filogenética de SERRATE, as sequéncias de L. sativa agruparam-se proximas
as proteinas de outras espécies da familia Asteraceae, como Rutidosis leptorrhynchoides e
Artemisia annua, apresentando suporte estatistico maximo em alguns agrupamentos (bootstrap
100%). A proteina de A. thaliana permaneceu inserida no mesmo grande clado evolutivo,
embora em ramo separado das espécies da familia Asteraceae.

As proteinas HENT1 de L. sativa formam um clado distinto, indicando alta conservacao
evolutiva dentro da espécie. As sequéncias HEN1.3, HEN1.4 e HEN1 Stem apresentaram forte
relagdo filogenética, com suporte bootstrap de 100. As sequéncias de outras espécies, como 4.
thaliana, Pinus tabuliformis e Pinus taeda, agruparam-se separadamente, mostrando relagdes
evolutivas entre diferentes familias. Os altos valores de bootstrap observados em varios nds
demonstram boa confiabilidade da arvore filogenética. De forma geral, os resultados sugerem
que as proteinas HEN1 de L. sativa sdao conservadas e evolutivamente relacionadas as HEN1
de outras plantas.

Na analise filogenética de DDL, as sequéncias L. sativa Salinas e Stem agruparam-se
com elevado suporte estatistico junto as proteinas de A. thaliana e Acorus calamus. Apesar da
divergéncia taxondmica entre os grupos, as proteinas permaneceram inseridas em um clado
altamente conservado, indicando preservagao evolutiva da familia DDL.

Para HSP90, observou-se forte conservagao evolutiva entre as isoformas de L. sativa e
proteinas de outras espécies vegetais. As proteinas de L. sativa Salinas e Stem, agruparam-se

principalmente com proteinas de outras espécies da familia Asteraceae, como A. annua,
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Matricaria chamomilla e Agerartina adenophora. Os agrupamentos apresentaram elevados
valores de bootstrap, variando em diversos ramos.

A analise filogenética de CYP40 demonstrou agrupamento consistente das proteinas de
L. sativa com ortdlogas vegetais. As proteinas CYP40 de L. sativa apresentaram distribuicao
em subclados distintos dentro do agrupamento geral das CYP40 vegetais. A sequéncia CYP40.2
Salinas e Stem agrupou-se em um ramo separado juntamente com proteinas de espécies
taxonomicamente mais distantes, incluindo A4. thaliana, O. sativa, Nicotiana tabacum, Populus
tomentosa e Theobroma cacao, indicando conservagao evolutiva ampla da familia CYP40 entre
diferentes linhagens vegetais.

As proteinas RICE2 de L. sativa apresentaram agrupamento fortemente conservado
entre si, formando um clado especifico juntamente com proteinas de Fabaceae, Brassicaceae,
Malvaceae e Salicaceae. As sequéncias Salinas e Stem apresentaram altos valores de bootstrap,
indicando elevada conservagao funcional dentro da familia RICE2.

Na analise de HASTY, as proteinas de L. sativa agruparam-se predominantemente com
representantes da familia Asteraceae, incluindo Cynara cardunculus, Bidens hawaiensis e H.
annuus. As sequéncias da Salinas e Stem formaram clados com elevados valores de bootstrap,
indicando forte conservagao evolutiva entre as proteinas HASTY das espécies relacionadas. A
proteina de A. thaliana permaneceu em um ramo relacionado, porém separado das espécies da
familia Asteraceae.

De maneira geral, as analises filogenéticas demonstraram que as proteinas identificadas
em L. sativa apresentam elevada proximidade evolutiva com ortélogas de outras espécies
vegetais, principalmente representantes da familia Asteraceae. Os altos valores de bootstrap
observados sustentam a conservacao dessas proteinas ao longo da evolugao vegetal e reforcam

a identidade funcional das sequéncias analisadas.
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Figura 9. Arvore filogenética das demais proteinas do metabolismo de miRNAs.
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sp|QSFNG3.1|RICE 2 Arabidopsis thaliana

KAL1196931.1 RICE 2 Cardamine amara subsp. amara

XP 013723789.2 RICE 2 Brassica napus Brassicaceae
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KAJ0235259.1 RICE 2 Hirschfeldia incana
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4.2 miRNAs maduros e seus precursores em L. sativa cv Salinas

Para demonstrar que a maquinaria de processamento de miRNAs ¢ bem conservada em L.
sativa cv. Salinas e L. sativa var. angustana, buscou-se identificar sequéncias de miRNAs
maduros e precursores, além de predizer e definir a natureza de seus possiveis genes-alvo
utilizando bancos de dados publicos disponiveis Lettuce GDB

(https://lettucegdb.com/genome). Aplicando um algoritmo otimizado e especifico (ver

Materiais e Métodos), foram identificadas 193 sequéncias (3p ¢ 5p) de miRNAs maduros e 137
miRNAs precursores, distribuidos em 36 familias distintas de miRNAs no genoma de L. sativa
cv. Salinas (Tabela Suplementar S2). Em L. sativa var. angustana, ndo rodaram no algoritmo
até a presente data. Em outros estudos de miRNA em L. sativa Yousheng e colaboradores (2010)
identificaram 21 microRNAs (miRNAs) pertencentes a 12 familias, Qambrani e colaboradores
(2025) identificaram 27 miRNAs conservados pertencentes a 27 familias, Deng e colaboradores
(2021) identificaram 157 miRNAs. Dessas foram destacadas 10 familias para uma
caracterizacdo mais aprofundada, visto que as familias MIR156, MIR159, MIR164, MIR167,
MIR171, MIR172, MIR398, MIR399, MIR408 e MIR477 sao miRNAs conservados em plantas
j& encontrados em outros estudos em L. sativa (YOUSHENG et al., 2010; DENG et al., 2021;
QAMBRANI et al., 2025).

Com relacdo a localizacdo e distribuicdo dos genes precursores de miRNA no genoma de
Salinas, 137 foram encontrados em regides intergénicas (Tabela Suplementar S3). Todos os
miRNAs identificados foram analisados quanto as suas caracteristicas estruturais e
termodindmicas. Os precursores de miRNA de Salinas apresentaram um MFE com média de
—55,08 kcal/mol, variando entre —96,9 ¢ —23,5 kcal/mol. Parametros como AMFE e MFEI
apresentaram médias de —39,68 kcal/mol e —0,97 respectivamente (Tabela Suplementar S4).
Resultados esses bem proximos dos encontrados em outros estudos em L. sativa (QAMBRANI
et al.,, 2025) e S. lycopersicum e S. pennellii (CARDOSO et al., 2018). A estabilidade
termodinamica dos precursores de miRNAs vegetais ¢ tipicamente representada por valores de
Energia Livre Minima (MFE) inferiores a —18 kcal/mol (NAGESHBABU et al., 2012). Além
disso, pesquisas demonstraram que sequéncias de RNA com AMFE médio de —45,93 + 9,43
kcal/mol podem ser classificadas como miRNAs auténticos, considerando que os precursores
de miRNA exibem valores negativos de AMFE mais elevados em comparagdo com outras
classes de RNAs ndo codificantes, como tRNAs e rRNAs. Também foi proposto que valores

médios de MFEI superiores a 0,85, com média de 0,97, sdo caracteristicos de potenciais
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precursores de miRNAs em plantas, permitindo diferencid-los de outros tipos de RNA, em

concordancia com os resultados obtidos (ZHANG et al., 2006; CARDOSO et al., 2018).

4.2.1 Caracterizacao de miRNAs em L. sativa cv Salinas

Foram identificados 10 miRNAs precursores na familia MIR156 em L. sativa cv Salinas
(Tabela Suplementar S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, trés foram encontrados
em alcachofra (DE PAOLA et al., 2012), trés em H. annuus, dois em Helianthus argophyllus,
Helianthus ciliaris, um em Helianthus paradoxos e em Helianthus tuberosus (BAROZAI et al.,
2012), dois em L. sativa (YOUSHENG et al., 2010), 10 em L. sativa (DENG et al., 2021) e seis
foram achados em 4. thaliana (REINHART et al., 2002).

Um precursor foi encontrado pertencentes a familia MIR159 em L. sativa cv Salinas (Tabela
Suplementar S2), condizente com o encontrado em outros estudos, um também foi encontrado
em H. tuberosus (BAROZALI et al., 2012), um foi encontrado em A. thaliana (REINHART et
al., 2002), um em L. saligna, um em L. sativa (YOUSHENG et al., 2010) e dois em L. sativa
(DENG et al., 2021).

Seis precursores foram achados em L. sativa cv Salinas da familia MIR164 (Tabela
Suplementar S2), condizente com os resultados observados em outras espécies, um foi
encontrado em L. virosa e Lactuca perennis (YOUSHENG et al., 2010), trés em L. sativa
(DENG et al., 2021), um em H. ciliaris (BAROZAI et al., 2012), um em C. cardunculus (DE
PAOLA et al., 2012) e dois em A. thaliana (REINHART et al., 2002).

Quatro precursores foram encontrados em L. sativa cv Salinas pertencentes a familia
MIR167 (Tabela Suplementar S2), ja4 em outros estudos foram encontrados dois em A. thaliana
(REINHART et al., 2002), um em C. cardunculus (DE PAOLA et al., 2012), um em L. sativa
(QAMBRANI et al., 2025), e cinco em L. sativa (DENG et al., 2021)

10 precursores foram achados em L. sativa cv Salinas da familia MIR171 (Tabela
Suplementar S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, seis em L. sativa (DENG et al.,
2021), um em L. virosa (YOUSHENG et al., 2010), um em C. cardunculus (DE PAOLA et al.,
2012), um em H. paradoxus, trés em H. tuberosus (BAROZAI et al., 2012), um em A. thaliana
e um em O. sativa (REINHART et al., 2002).

Oito precursores foram achados em L. sativa cv Salinas da familia MIR172 (Tabela
Suplementar S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, Deng e colaboradores (2021)

acharam em L. sativa trés dessa mesma familia, j4 Yousheng e colaboradores (2010) acharam
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dois em L. sativa, um foi encontrado em C. cardunculus (DE PAOLA et al., 2012), dois em 4.
thaliana (ZHIXIN et al., 2005)

Dois precursores foram achados em L. sativa cv Salinas da familia MIR398 (Tabela
Suplementar S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, em L. sativa foram encontrados
dois por Deng e colaboradores (2021) e trés por Yousheng e colaboradores (2010) sendo um
em L. sativa, um em Lactuca serriola e um em Lactuca saligna, ja em A. thaliana foi encontrado
dois (ZHIXIN et al., 2005) e um em C. cardunculus (DE PAOLA et al., 2012).

Trés precursores foram achados em L. sativa cv Salinas da familia MIR399 (Tabela
Suplementar S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, como em L. sativa foram
encontrados trés por Yousheng e colaboradores (2010) e dois por Deng e colaboradores (2021),
um em C. cardunculus (DE PAOLA et al., 2012) e dois em A. thaliana (ZHIXIN et al., 2005)

Um precursor foi achado em L. sativa cv Salinas da familia MIR408 (Tabela Suplementar
S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, ja em outros estudos foram encontrados um
em A. thaliana (LU et al., 2006), um em C. cardunculus (DE PAOLA et al., 2012), um em L.
sativa (DENG et al., 2021) e um foi encontrado em L. sativa por Qambrani e colaboradores
(2025).

Quatro precursores foram achados em L. sativa cv Salinas na familia MIR477 de L. sativa
(Tabela Suplementar S2). Semelhante ao encontrado em outros estudos, Deng e colaboradores
(2021) encontraram em L. sativa trés precursores da familia MIR477, ja em outras espécies foi
encontrado trés em A. thaliana (LU et al., 2006), dois em Populus trichocarpa (LU et al., 2005)
e cinco em C. sinensis (TAYLOR et al., 2017).

Os miRNAs precursores e maduros identificados nesse trabalho apresentaram grande
conservagao em suas sequéncias e estruturas secundarias em relagdo aos seus ortdlogos,
especialmente na regido madura do miRNA. Este foi o caso das familias MIR156 (Figura 9),
MIR159 (Figura 10), MIR164 (Figura 11), MIR167 (Figura 12), MIR171 (Figura 13), MIR172
(Figura 14), MIR398 (Figura 15), MIR399 (Figura 16), MIR408 (Figura 17) e MIR477 (Figura
18).
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Figura 10. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR156. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 11. Alinhamento multiplo e predicao estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR159. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 12. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR164. Os miRNAs
de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 13. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR167. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 14. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR171. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 15. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR172. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 16. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR398 Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 17. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR399. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 18. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR408. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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Figura 19. Alinhamento multiplo e predi¢do estrutural de precursores de miRNAs da familia MIR477. Os miRNAs

de L. sativa estdo em negrito.
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4.2.2 Analise Filogenética de miRNAs em L. sativa cv Salinas

A analise filogenética das familias de miRNAs revelou padroes consistentes de conservagao
evolutiva e agrupamento taxonomico entre diferentes familias botanicas, os representantes da
familia Asteraceae frequentemente formaram clados bem definidos e sustentados por valores
moderados a altos de bootstrap.

A analise filogenética da familia 1sa-MIR156 (Figura 19) revelou uma arvore distribuida
em seis clados principais. As sequéncias de L. sativa distribuiram-se em diferentes subclados
dentro das Eudicotiledoneas, indicando elevada diversificagdo evolutiva dessa familia de
miRNA. Alguns precursores, como Isa-MIR156c e lsa-MIR156e, agruparam-se proximos a
representantes de Euphorbiaceae, enquanto Isa-MIR156d, lsa-MIR156f e Isa-miR156i1

formaram agrupamentos mais especificos dentro do clado das Asteraceae.
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A arvore filogenética da familia Isa-MIR159 (Figura 19) apresentou quatro clados
principais. A sequéncia identificada em L. sativa foi posicionada no clado das Eudicotiledoneas,
agrupando-se proxima a membros de Brassicaceae e Solanaceae, porém mantendo separagao
filogenética compativel com a linhagem Asteraceae. Esse padrao sugere elevada conservagao
evolutiva da familia MIR159 entre espécies vegetais.

Na andlise da familia 1sa-MIR399 (Figura 19), observou-se a formagdo de dois clados
principais, correspondentes as Monocotiledoneas e Eudicotiledoneas. As sequéncias de L.
sativa (1sa-MIR399a, 1sa-MIR399b e Isa-MIR399c¢) foram distribuidas no clado das
Eudicotiledoneas, agrupando-se proximas a espécies de Rosaceae, Brassicaceae e Rutaceae.
Além disso, 1sa-MIR399b e Isa-MIR399c¢ apresentaram maior proximidade filogenética entre
Si.

A arvore filogenética da familia Isa-MIR164 (Figura 19) exibiu cinco clados distintos. O
precursor lsa-MIR164a agrupou-se dentro do clado das Asteraceae, com e Isa-MIR164d
préoximo a ele enquanto Isa-MIR164¢e e Isa-MIR164f apresentaram proximidade filogenética
entre si. Ja Isa-MIR164b e Isa-MIR164c mostraram posicionamentos distintos dentro das
Eudicotiledoneas.

A anélise da familia Isa-MIR167 (Figura 19) revelou uma arvore filogenética composta por
sete clados principais. As sequéncias de L. sativa foram distribuidas mais proximas das
Eudicotiledoneas, formando agrupamentos especificos dentro das Asteraceae. Os precursores
Isa-MIR167a e Isa-MIR167c agruparam-se em um mesmo subclado, enquanto /sa-MIR167b e
Isa-MIR167f formaram outro agrupamento fortemente sustentado. J& Isa-MIR167d e Isa-
MIR167e apresentaram posicionamentos mais divergentes.

A andlise filogenética da familia 1sa-MIR398 (Figura 20) revelou uma arvore distribuida
em trés clados principais. As sequéncias de L. sativa foram distribuidas exclusivamente no
clado das Eudicotiledoneas. O precursor Isa-MIR398c agrupou-se proximo a representantes de
Rosaceae e Vitaceae, enquanto 1sa-MIR398a agrupou-se proximo a representantes da familia
Solanaceae e Isa-MIR398b formou agrupamento com cca-MIR398 também da familia
Asteraceae.

A arvore filogenética da familia Isa-MIR408 (Figura 20) apresentou quatro clados
principais, contendo espécies. O precursor Isa-MIR408 agrupou-se dentro de um clado
especifico das Asteraceae, apresentando elevada proximidade filogenética com sequéncias de
Solanaceae. Observou-se ainda clara separacdo entre monocotiledoneas e eudicotiledoneas em

alguns agrupamentos internos da arvore.
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A andlise da familia Isa-MIR477 (Figura 20) revelou uma arvore composta por cinco clados
distintos. As sequéncias de L. sativa (Isa-MIR477a, lsa-MIR477b, lsa-MIR477c e lsa-
MIR477d) foram distribuidas dentro do clado das Eudicotiledoneas, formando agrupamentos
especificos relacionados a familia Asteraceae. Os precursores Isa-MIR477a e 1sa-MIR477b
apresentaram maior proximidade filogenética entre si, enquanto lsa-MIR477c e lsa-MIR477d
agruparam-se em outro subclado.

A arvore filogenética da familia Isa-MIR171 (Figura 20) exibiu seis clados principais. As
sequéncias de L. sativa foram distribuidas predominantemente em agrupamentos especificos
das Asteraceae. Os precursores Isa-MIR171c e Isa-MIR171g e agruparam proximos entre si,
enquanto Isa-MIR171a, Isa-MIR171h e Isa-MIR171d formaram outro subclado relacionado as
Eudicotiledoneas. Ja Isa-MIR171b apresentou maior semelhanca com Isa-MIR171i e o Isa-
MIR171le com Isa-MIR171f, enquanto Isa-MIR171c e lIsa-MIR171j apresentaram
posicionamentos distintos ao longo da arvore.

A andlise filogenética da familia Isa-MIR172 (Figura 20) revelou uma arvore distribuida
em sete clados distintos. As sequéncias de L. sativa foram agrupadas exclusivamente dentro das
Eudicotiledoneas. Os precursores Isa-MIR172b, 1sa-MIR172d, Isa-MIR172h e lsa-MIR172i
formaram um agrupamento especifico da Asteraceae, enquanto Isa-MIR172a ficou no mesmo
subclado que cca-MIR172, lIsa-MIR172f e Isa-MIR172g formaram outro subclado
caracteristico de Asteraceae, enquanto Isa-MIR172c¢ e Isa-MIR172¢e agruparam-se em um clado
separado proximo a Solanaceae e Rutaceae.

De forma geral, as arvores filogenéticas demonstraram que os miRNAs identificados em L.
sativa foram predominantemente agrupados dentro dos clados das Eudicotiledoneas,
frequentemente formando subclados especificos da familia Asteraceae. Destacando uma
distribuicdo evolutiva que esta altamente de acordo com a arvore da vida aceita para espécies

de plantas (LETUNIC & BORK, 2016).
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Figura 20.Arvores filogenéticas das familias de miRNAs Isa-MIR156, 1sa-MIR159, 1sa-MIR399, lsa-MIR164 e
Isa-MIR 167 identificadas em L. sativa.
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Figura 21. Arvores filogenéticas das familias de miRNAs lsa-MIR398, 1sa-MIR408, Isa-MIR477, 1sa-MIR171 ¢
Isa-MIR 172 identificadas em L. sativa.
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5. Conclusao

Este trabalho possibilitou uma identificacdo e caracterizacdo dos componentes
relevantes da via de biogénese e processamento dos microRNAs em modelo L. sativa cv.
Salinas e L. sativa var. angustana, ampliando significativamente o conhecimento molecular
disponivel para a espécie. A alta conservagao estrutural das proteinas centrais, manuten¢ao dos
dominios cataliticos e relacdes filogénicas consistentes com os ortdlogos de outras plantas
(AGO, DCL, HYLI1, SERRATE, DDL, HEN1, HASTY, CYP40, HSP90, RICE2) foram
observadas nas andlises. Isto sugere uma forte conservagdo funcional da via de silenciamento
génico do miRNA em alface. A identificagdo de 193 sequéncias de miRNAs maduros ¢ 137
precursores pertencentes a 36 familias reforcaram a diversidade e importancia dos miRNAs na
regulacdo da expressdo de genes em L. sativa. As estruturas secundarias estaveis € o0s
parametros termodindmicos obtidos suportam a autenticidade de precursores previstos
evidenciando a natureza robusta das abordagens bioinformaticas utilizadas. As analises
filogenéticas demonstraram elevado grau de conservacgdo evolutiva entre os miRNAs de alface
e seus ortdlogos em outras plantas. Portanto, espera-se que muitos destes miRNAs tenham seus
papéis biologicos como reguladores, conservados no desenvolvimento e nas respostas
adaptativas. De forma geral, os resultados obtidos fornecem uma base molecular nova e
relevante para futuros estudos envolvendo miRNAs em alface, contribuindo para o avango do
entendimento dos mecanismos de regulagdo pds-transcricional na espécie. Além disso, esses
resultados apresentam potencial aplicagdo em programas de melhoramento genético e
biotecnologia vegetal, especialmente no desenvolvimento de cultivares mais produtivas e

tolerantes a estresses bioticos e abidticos.
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APENDICE A - Tabela suplementar 1

RefSeq / ID (NCBI ou Dataset)

Proteina RefSeq / ID (NCBI ou Dataset) Comprimento (aa) Grupo/Espécie organimo modelo Comprimento (aa) Grupo/Espécie E-value

HYL1 XP_023746586.1 307 L. sativa (Salinas) OAP12854.1 391 Arabidopsis thaliana 1.00E-72
HYL1 LSA27775 363 L. sativa (Stem) OAP12854.1 391 Arabidopsis thaliana 2.00E-71
SERRATE XP_023749844.1 765 L. sativa (Salinas) AEC07936.1 720 Arabidopsis thaliana 0
SERRATE LSA36633 751 L. sativa (Stem) AEC07936.1 720 Arabidopsis thaliana 0

DDL XP_023748005.1 374 L. sativa (Salinas) AEE76394.1 314 Arabidopsis thaliana 3.00E-109
DDL LSA36633 314 L. sativa (Stem) AEE76394.1 314 Arabidopsis thaliana 3.00E-64
HEN1 XP_023751672.1 876 L. sativa (Salinas) AAL05056.1 962 Arabidopsis thaliana 0

HEN1 XP_023751671.1 876 L. sativa (Salinas) AAL05056.1 962 Arabidopsis thaliana 0

HEN1 XP_023751670.1 876 L. sativa (Salinas) AAL05056.1 962 Arabidopsis thaliana 0

HEN1 XP_023751669.1 951 L. sativa (Salinas) AAL05056.1 962 Arabidopsis thaliana 0

HEN1 LSA1487 600 L. sativa (Stem) AAL05056.1 962 Arabidopsis thaliana 6.00E-127
CYP40 XP_023743292.1 361 L. sativa (Salinas) AAK02067.1 361 Arabidopsis thaliana 0

CYP40 XP 0237475271 362 L. sativa (Salinas) AAK02067.1 361 Arabidopsis thaliana 0

CYP40 LSA18846 354 L. sativa (Stem) AAK02067.1 361 Arabidopsis thaliana 0

CYP40 LSA2966 363 L. sativa (Stem) AAK02067.1 361 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023739994.1 698 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023739983.1 698 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023729025.1 704 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023740399.1 704 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_042753656.1 818 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023765821.1 819 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023747420.1 794 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 XP_023748005.1 794 L. sativa (Salinas) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 LSA34830 698 L. sativa (Stem) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 LSA34839 698 L. sativa (Stem) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 LSA9680 704 L. sativa (Stem) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 LSA28017 704 L. sativa (Stem) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

HSP90 LSA10435 844 L. sativa (Stem) BAB09283.1 699 Arabidopsis thaliana 0

RICE XP_023753380.1 217 L. sativa (Salinas) XP_018473463.1 200 Raphanus sativus 2.00E-10
RICE XP_023753415.1 215 L. sativa (Salinas) XP_018473463.1 200 Raphanus sativus 2.00E-09
RICE XP_023753416.1 215 L. sativa (Salinas) XP_018473463.1 200 Raphanus sativus 1.00E-07
RICE XP_023753381.1 223 L. sativa (Salinas) XP_018473463.1 200 Raphanus sativus 2.00E-07
RICE LSA33929 278 L. sativa (Stem) XP_013723789.2 234 Brassica napus 5.00E-09
DCL1 XP_023753673.1 1918 L. sativa (Salinas) NP_001184881.1 1906 Arabidopsis thaliana 0

DCL1 LSA35966 1720 L. sativa (Stem) NP_001184881.1 1906 Arabidopsis thaliana 0

DCL2 XP_042754607 .1 1400 L. sativa (Salinas) OAP03451.1 869 Arabidopsis thaliana 0

DCL2 LSA33662 1351 L. sativa (Stem) OAP03451.1 869 Arabidopsis thaliana 0

DCL2 LSA14778 1425 L. sativa (Stem) OAP03451.1 869 Arabidopsis thaliana 0

DCL2 LSA33601 1444 L. sativa (Stem) OAP03451.1 869 Arabidopsis thaliana 0

DCL2 LSA33654 1328 L. sativa (Stem) OAP03451.1 869 Arabidopsis thaliana 0

DCL3 XP_023744995.1 1639 L. sativa (Salinas) OAP05809.1 1578 Arabidopsis thaliana 0

DCL3 XP_023744994 1 1640 L. sativa (Salinas) OAP05809.1 1578 Arabidopsis thaliana 0

DCL3 XP_042752816.1 1635 L. sativa (Salinas) OAP05809.1 1578 Arabidopsis thaliana 0

DCL3 XP_023745016.2 1679 L. sativa (Salinas) OAP05809.1 1578 Arabidopsis thaliana 0



Proteina

DCL3

DCL3

DCL4

DCL4
Argonaute 1
Argonaute 1
Argonaute 1
Argonaute 1
Argonaute 1
Argonaute 2
Argonaute 2
Argonaute 2
Argonaute 2
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 4
Argonaute 6
Argonaute 7
Argonaute 7
Argonaute 10
Argonaute 10
Argonaute 10
Argonaute 10
HASTY
HASTY
HASTY
HASTY

RefSeq / ID (NCBI ou Dataset)

LSA11605
LSA11654
XP_023738645.1
LSA6878
XP_023739101.1
LSA94
XP_023772276.1
XP_023738002.1
LSA31342
XP_023760572.1
LSA23315
XP_023760573.1
LSA23316
XP_023759369.1
LSA36640
XP_023759368.1
XP_023759367.1
XP_023759370.1
XP_042756322.1
XP_023736132.1
XP_023761243.1
XP_023761240.1
XP_023761239.1
LSA36639
LSA30231
LSA30229
LSA30203
XP_023756421.1
XP_023732389.1
LSA23444
XP_042753829.1
LSA34617
XP_023756610.1
XP_023756609.1
LSA30214
XP_023761228.1
XP_023761229.1
XP_023761230.1

1612
1561
1635
1629
1103
1053
1053
982
1064
1152
1108
1015
919
903
882
903
903
902
903
936
888
900
880
854
888
928
843
886
1010
879
971
971
971
971
1141
1141
1179
1032

Comprimento (aa)

[ e e N N e

Grupo/Espécie

sativa (Stem)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Stem)
sativa (Stem)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Salinas)
sativa (Stem)
sativa (Salinas)

sativa (Salinas)

RefSeq / ID (NCBI ou Dataset)
organimo modelo

OAP05809.1
OAP05809.1
OA090122.1
OA090122.1
OA090122.1
0OA090122.1
0OA090122.1
0OA090122.1
OA090122.1
NP_174413.2
NP_174413.2
NP_174413.2
NP_174413.2
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_565633.1
NP_180853.2
NP_180853.2
NP_180853.2
NP_180853.2
NP_180853.2
NP_180853.2
NP_180853.2
AA034666.1
AA034666.1
AAO34666.1
AAO34666.1

1202
1202
1202
1202

Comprimento (aa)

Grupo/Espécie

Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana
Arabidopsis thaliana

Arabidopsis thaliana

O O O O O O O O O O O O O O O O O O O 0O O O O O O O O o o o o o o o o o o o



Famil

miR1
56

miR1
57

miR1
59

miR1
60

Id sequence

>Salinas_000001_-
1_30327651..30327830

>Salinas_000002_1_88819

421..88879510

5

>Salinas_000001_-
1_31047605..31047702

>Salinas_000001_-

1_175902877..175903028

3

>Salinas_R00152_1982143

1982242

5

>Salinas_N00063_132208_
132319

>Salinas_000001_-

1.201000802..207000897
>Salinas_N00258_1895051

_1895187

>Salinas_000002_1_30718

4683..307184822

>8alinas_00000

1 -
1_113207198..113207288

>Salinas_000002_1_13858

469..13858606

>Salinas_N00258_1894687

1894789

>Salinas_N00085_1236576
1236771

>Salinas_000001_1_87894

867..87894952

>Salinas_000002_1_19233

2440..192332526

>Salinas_R00010_1283202

1283310

>Salinas_R00163_256439_

>Salinas_R00184_584892_
85034

>Salinas_R00001_391529_
91622

>Salinas_R00184_585079_
85261

Len

179

89

143

97

151

94

100

183

112

95

137

139

90

137

103

196

85

86

109
141

Precursor Name

Isa-MIR156a
Isa-MIR156b
Isa-MIR156¢
Isa-MIR156¢
Isa-MIR156d
Isa-MIR156e
Isa-MIR156

Isa-MIR156f
Isa-MIR156g
Isa-MIR156h
Isa-MIR156h
Isa-MIR156i

Isa-MIR156i

Isa-MIR156j

Isa-MIR157a
Isa-MIR157b
Isa-MIR157¢
Isa-MIR157¢
Isa-MIR157d
Isa-MIR157d
Isa-MIR157e
Isa-MIR157e
Isa-MIR159

Isa-MIR159

Isa-MIR160a
Isa-MIR160a
Isa-MIR160b
Isa-MIR160b

Isa-MIR160c

Isa-MIR160d

Mature
Name

Isa-miR156a

Isa-
miR156b-5p

Isa-miR156¢-
5p

Isa-miR156¢-
3p

Isa-
miR156d-5p
Isa-
miR156e-5p

Isa-
miR156e-3p

Isa-miR156f-
5p

Isa-miR156g
Isa-
miR156h-5p

Isa-
miR156h-3p

Isa-miR156i-
5p

Isa-miR156i-
3p

Isa-miR156j
Isa-miR157a

Isa-miR157b
Isa-miR157¢c-
5p
Isa-miR157¢c-
3p

Isa-
miR157d-5p
Isa-
miR157d-3p

Isa-
miR157e-5p

Isa-
miR157e-3p

Isa-miR159-
5p

Isa-miR159-
3p

Isa-
miR160a-5p

Isa-
miR160a-3p
Isa-
miR160b-5p
Isa-
miR160b-3p
Isa-miR160c

Isa-miR160d

APENDICE B - Tabela suplementar 2

Precursor Orthology
name

far-MIR156a
csi-MIR156b
aly-MIR156e
aly-MIR156e
htu-MIR156a
aly-MIR156e
ata-MIR156e
htu-MIR156a
aly-MIR156¢
aly-MIR156e
zma-MIR156b
aly-MIR156a
aly-MIR156a
ath-MIR156b
cca-MIR156¢
cca-MIR156¢
aly-MIR157b
aly-MIR157b
ath-MIR157a
ath-MIR157a
cca-MIR156¢
mtr-MIR156h
aly-MIR159a
aly-MIR159a
aly-MIR160a
aly-MIR160a
ptc-MIR160c
ptc-MIR160c

aau-MIR160

aau-MIR160

E-value

2.4e-6

1.9e-7

1.2e-18

6.2e-4

1.2e-21

2.6e-14

1.8e-4

1.4e-17

5.00E-04

3.8e-14

2.3e-8

4.7e-11

4.7e-11

3.1e-8

1.8e-18

8.5e-18

7.7e-9

7.7e-9

1.00E-11

1.00E-11

1.2e-18

4.1e-8

2.5e-17

2.5e-17

3.6e-15

3.6e-15

2.7e-16

2.7e-16

3.3e-10

2.5e-8

Identity Stem-loop %

72.84
78.16
78.79
56.80
94.74
72.03
62.18
90.00
68.09
62.91
55.71
73.20
73.20
70.65
88.66
88.54
73.68
73.68
81.25
81.25
88.66
75.28
64.32
64.32
90.48
90.48
91.76
91.76

79.01

76.83

Len mature miRNA

20

20

20

21

20

20

21

20

20

20

21

20

22

20

21

21

21

22

21

22

21

21

21

21

21

21

21

21

21
21

Number of matches
with Orthology
miRNA

20

20

20

19

20

20

19

20

19

20

20

20

20

19

21

21

21

20

20

19

21

19

18

21

21

20

21

20

21
21

mature miRNA
ortholog

UGACAGAAGAGAGA
GAGCAC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

GCUCACCcucucuc
UGUCAGC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

GCUCACCcucucucC
UGUCAGC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC
UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC
UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC
GCUCACCCUCUAUC
UGUCAGU
UGACAGAAGAGAGU

GAGCAC

GCUCACUGCUCUUU
CUGUCAGA

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

GCUCUCUAAGCUUC
UGUCAUCA

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

GCUCUCUAGCCUUC
UGUCAUCA

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

GCUCUUUAUUCUUC
UGUCAUC
GAGCUCCUUGAAGU
UCAAACG
UUUGGAUUGAAGGG

AGCUCUA

UGCCUGGCUCCCUG
UAUGCCA

GCGUAUGAGGAGCC
AUGCAUA

UGCCUGGCUCCCUG
UAUGCCA

GCGUAUGAGGAGCC
AUGCAUA

UGGCAUACAGGGAG
CCAGGCA

UGGCAUACAGGGAG

mature miRNA
UGACAGAAGAGAGA
GAGCAC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

GCUCACCCUCUAUC
UGUCACC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC

GCUCACCCuUcCUGUC
UGUCACC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC
UGACAGAAGAGAGU
GAGCAU
UGACAGAAGAGAGU
GAGCAC
GCUCACCCUCUAUC
UGUCACU
UGACAGAAGAGAGU

GAGCAC

GCUCACUGCUCUAU
CUGUCACC

UGACAGAAGAGAGU
GAGCAU

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

GCUCUCUAUGCUUC
UGUCAUUA

CUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

GCUCUCUAUGCUUC
UGUCAUUA

UUGACAGAAGAUAG
AGAGCAC

GCUCUUUAUACUUC
UGUCAUU
GAGCUCCUUGAAGU
CCAAUAG
UUUGGAUUGAAGGG

AGCUCUA

UGCCUGGCUCCCUG
UAUGCCA

GCGUAUGAGGAGCC
AAGCAUA

UGCCUGGCUCCCUG
UAUGCCA

GCGUAUGAGGAGCC
AAGCAUA

UGGCAUACAGGGAG
CCAGGCA

UGGCAUACAGGGAG

Start position

54

25

102

31

102

31

136

80

26

27

68

27

92

76

161

65

66

74
88

End position

73
22
44
122
26
50
122
25
31
50
156
34
101
25
46
47
25
89
47
113
29
96
29
181
24
85
24
86

94

108



Famil

miR1
62

miR1
64

miR1
66

miR1
67

Id sequence

256579

>Salinas_000001_1_24549
5230..245495316

>Salinas_R00126_294393_
294654

>Salinas_R00163_1203929
1204042

>Salinas_000001_-
1_81853178..81853266

>Salinas_000001_1_81853
183..81853259

>Salinas_000001_1_44003
147..44003253

>Salinas_R00219_33853_3
4002

>Salinas_000002_1_15811
2560..158112747

>Salinas_R00210_1517541
_1517668

>Salinas_N00117_89311_8
9406

>Salinas_R00234_1478914
_1479096

>Salinas_N00003_332510_
332724

>Salinas_000001_-
1_209673202..209673298

>Salinas_R00190_885231_
885352

>Salinas_N00014_249200_
249287

>Salinas_N00055_1012811
_1012962

>Salinas_R00011_1564052
1564149

>Salinas_000001_1_19207
6551..192076658

>Salinas_000001_1_99941
67..9994299

>Salinas_R00013_1458994
1459187

>Salinas_000002_1_13401

5082..134015338

>Salinas_N00078_1560612
_1560758

Len

86

262

114

88

76

106

150

187

128

96

183

215

96

122

88

152

98

107

132

188

256

147

Precursor Name

Isa-MIR160e
Isa-MIR162

Isa-MIR164a
Isa-MIR164b
Isa-MIR164b
Isa-MIR164d
Isa-MIR164c
Isa-MIR164e
Isa-MIR164f
Isa-MIR164f
Isa-MIR166a
Isa-MIR166a
Isa-MIR166b
Isa-MIR166¢
Isa-MIR166¢
Isa-MIR166d
Isa-MIR166d
Isa-MIR166e
Isa-MIR166f
Isa-MIR166f
Isa-MIR166g
Isa-MIR166h
Isa-MIR166i

Isa-MIR166i

Isa-MIR166j

Isa-MIR167a
Isa-MIR167a
Isa-MIR167b
Isa-MIR167¢

Isa-MIR167d

Mature
Name

Isa-miR160e
Isa-miR162
Isa-miR164a
Isa-
miR164b-5p
Isa-
miR164b-3p
Isa-miR164d
Isa-miR164c

Isa-miR164e

Isa-miR164f-
5p

Isa-miR164f-
3p

Isa-
miR166a-3p
Isa-
miR166a-5p
Isa-miR166b

Isa-miR166¢c-
3p

Isa-miR166¢c-
5p

Isa-
miR166d-5p
Isa-
miR166d-3p
Isa-miR166e

Isa-miR166f-
5p

Isa-miR166f-
3p

Isa-miR166g

Isa-miR166h

Isa-miR166i-
5p

Isa-miR166i-
3p

Isa-miR166j

Isa-
miR167a-5p

Isa-
miR167a-3p

Isa-miR167b
Isa-miR167¢c

Isa-miR167d

Precursor Orthology
name
cca-MIR160a
htu-MIR162a
cca-MIR164
fve-MIR164a
fve-MIR164a
cpa-MIR164d
ppe-MIR164d
rgl-MIR164
csi-MIR164a
csi-MIR164a
aly-MIR166a
aly-MIR166a
mdm-MIR166¢
csi-MIR166a
csi-MIR166a
eun-MIR166
eun-MIR166
tcc-MIR166d
sly-MIR166¢
sly-MIR166¢
aof-MIR166a
dpr-MIR166a
aly-MIR166g
lus-MIR166¢
dpr-MIR166a
sly-MIR167a
ahy-MIR167
nta-MIR167¢
cca-MIR167

ppe-MIR167a

E-value

1.9e-15

1.00E-06

2.3e-9

5.9e-9

5.9e-9

6.8e-6

1.3e-11

4.3e-13

2.6e-13

2.6e-13

3.2e-7

3.2e-7

2.00E-09

2.9e-9

2.9e-9

4.00E-10

4e-10

3.00E-07

2.1e-6

2.1e-6

3.00E-08

1.4e-11

6.5e-3

1.2e-5

1.9e-13

2.3e-13

7.8e-7

5.4e-7

8.2e-12

1.3e-6

Identity Stem-loop %

87.21
68.83
76.19
72.94
72.94
76.00
74.29
67.11
57.43
57.43
57.24
57.24
73.63
58.76
58.76
55.14
55.14
67.05
53.46
53.46
69.70
65.08
60.42
66.27
75.93
70.49
59.83
56.05
64.00

67.50

Len mature miRNA

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

22

22

21

Number of matches
with Orthology
miRNA

21

21

21

20

21

21

20

19

20

20

21

19

21

21

21

20

21

21

19

21

20

20

16

19

20

21

19

22

22

21

mature miRNA
ortholog

CCAGGCA

UGCCUGGCUCCCUG
GAUGCCA

UCGAUAAACCUCUG
CAUCCAG

UGGAGAAGCAGGGU
ACGUGCA

UGGAGAAGCAGGGC
ACGUGCA

CACGUGCUCCCCUU
CUCCAAC

UGGAGAAGGGGAGC
ACGUGCA

UGGAGAAGCAGGGC
ACAUGCU

UGGGGAAGAAGAGC
ACAUGAA

UGGAGAAGCAGGGC
ACGUGCA

CAUGUGCCCUUCUU
CCCCAUC
UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC
GGAAUGUUGUCUGG

CUCGAGG

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC

GGAAUGUUGUCUGG
CUCGAGG

GGAAUGUUGUCUGG
CUCGAGG

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC

GGGAUGUUGUCUGG
CUCGACA

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCUC

UCUCGGACCAGGCU
UCAUUCC

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCUC
GGAAUGUUGUUUGG
CUCGAGG

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCUC

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUA

AGAUCAUGUGGCAG
UUUCACC

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUGG

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUGG

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUA

mature miRNA

CCAGGCA

UGCCUGGCUCCCUG
GAUGCCA

UCGAUAAACCUCUG
CAUCCAG

UGGAGAAGCAGGGU
ACGUGCA

UGGAGAAGCAGGGU
ACGUGCA

CACGUGcuUccccuu
CUCCAAC

UGGAGAAGGGGAGC
ACGUGCA

UGGAGAAGCAGGGU
ACAUGCU

UGGGGAAGAUGGGC
ACAUGAA

UGGAGAAGCAGGGC
ACGUGUA

CAUGUGCCCAUCUU
CCCCAUC
UCGGACCAGGCUUC
AuUCCCC
GGAAUGUUGUCCGG

CUCGAUG

UCGGACCAGGCUUC
AuUCCCC

UCGGACCAGGCUUC
AuUCCCC

GGAAUGUUGUCUGG
CUCGAGG

GGAAUGUUGUCUGG
CUCAAGG

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCCC

UCGGACCAGGCUUC
AuUCCCC

GGGAUGUUGGCUGG
CUCGAUG

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCUC

UCUCGGACCAGGCU
UCAUUCU

UCGGACCAGGCUUC
AuUCCUU
GGAAUGUUGCAUGG
CUCUAGA

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCUU

UCGGACCAGGCUUC
AUUCCUU

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUA

AGAUCAUGUGGCAU
CUUCACC

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUGG

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUGG

UGAAGCUGCCAGCA
UGAUCUA

Start position

2
88

21

61

20

65
76
20

95

End position

22
108
41
30
81
25
40
39
42
137
121
30
90
176
40
40
208
91
33
112
77
132
37
85
96
40
115
31
39

48



Famil

miR1
68

miR1
69

miR1
71

Id sequence

>Salinas_R00222_1765664
_1765835

>Salinas_R00186_569677_
569839

>Salinas_R00070_1798409
_ 1798585

>Salinas_R00070_1812780
1812983

>Salinas_R00070_1779857
1779992

>Salinas_R00070_1665957
1666130

>Salinas_R00199_25362_2
5491
>Salinas_N00051_1071060
1071218
>Salinas_N00012_985594 _
985822

>Salinas_000002_1_29112
5047..297125202

>Salinas_000002_1_13425
0170..134250344

>Salinas_R00070_1767251
1767427

>Salinas_000002_1_51772
648..51772796

>Salinas_R00070_1741976
1742152

>Salinas_R00179_953482_
953657

>Salinas_N00156_214609_
214806

>Salinas_N00006_904618_
904790

>Salinas_R00070_1747387
_ 1747590

>Salinas_N00180_1490401
1490542

>Salinas_R00097_44697_4
4857

>Salinas_000001_-
1.71814010..71814166

>Salinas_R00034_560508_
560644

>Salinas_N00127_990745_
990860

>Salinas_R00178_1292086
1292234

Len

172

163

177

204

136

174

130

159

229

155

174

177

148

177

176

198

173

204

142

161

156

137

116

149

Precursor Name

Isa-MIR168a
Isa-MIR168a
Isa-MIR168b
Isa-MIR168b
Isa-MIR169a
Isa-MIR169b
Isa-MIR169¢c
Isa-MIR169d
Isa-MIR169e
Isa-MIR169f
Isa-MIR169g
Isa-MIR169h
Isa-MIR169h
Isa-MIR169i
Isa-MIR169j
Isa-MIR169k
Isa-MIR169k
Isa-MIR169I
Isa-MIR169m
Isa-MIR169m
Isa-MIR169n
Isa-MIR169n
Isa-MIR1690
Isa-MIR1690
Isa-MIR169p
Isa-MIR169q
Isa-MIR169r
Isa-MIR169s
Isa-MIR169t
Isa-MIR171g

Isa-MIR171i

Mature
Name

Isa-
miR168a-5p

Isa-
miR168a-3p
Isa-
miR168b-5p
Isa-
miR168b-3p
Isa-miR169a
Isa-miR169b
Isa-miR169¢c
Isa-miR169d
Isa-miR169e
Isa-miR169f
Isa-miR169g
Isa-
miR169h-5p
Isa-
miR169h-3p
Isa-miR169i

Isa-miR169j

Isa-miR169k-
5p

Isa-miR169k-
3p

Isa-miR169I
Isa-
miR169m-5p
Isa-
miR169m-3p
Isa-
miR169n-5p
Isa-
miR169n-3p

Isa-
miR1690-5p

Isa-
miR1690-3p

Isa-miR169p
Isa-miR169q
Isa-miR169r
Isa-miR169s
Isa-miR169t
Isa-miR171g

Isa-miR171i

Precursor Orthology
name

ath-MIR168
sly-MIR168b
ppe-MIR168
sly-MIR168b
ppe-MIR169i
ppe-MIR169i
cca-MIR169b
ppe-MIR169i
tcc-MIR169¢
ppe-MIR169¢c
mdm-MIR169m
csi-MIR169¢c
csi-MIR169I
atr-MIR169a
ppe-MIR169i
ath-MIR169
aly-MIR169d
ppe-MIR169h
lus-MIR169¢
csi-MIR169I
ppe-MIR169g
csi-MIR169d
ppe-MIR169i
csi-MIR169d
ghb-MIR169a
ppe-MIR169I
ppe-MIR169i
csi-MIR169I
csi-MIR169j
mes-MIR171a

wi-MIR171e

E-value

2.00E-11

1.2e-9

1.6e-10

3.9e-9

2.7e-18

5.7e-20

1.3e-11

1.4e-16

3.6e-6

2.6e-17

5.8e-11

1.1e-14

1.6e-14

6.8e-11

3.00E-19

1.5e-9

2.5e-4

1.3e-13

6.7e-17

1.4e-14

3.4e-20

3.6e-15

6.3e-17

2.4e-13

1.2e-14

3.8e-13

6.2e-11

5.7e-14

7.4e-7

6.6e-4

5.00E-14

Identity Stem-loop %

64.91
57.95
62.87
61.78
71.26
72.47
79.38
68.05
60.83
68.36
59.90
67.10
68.55
66.87
72.46
62.25
54.62
65.00
69.78
68.15
64.62
64.74
67.66
65.19
65.75
69.18
64.46
71.34
60.99
65.18

84.95

Len mature miRNA

21

21

21

21

22

22

21

21

21

21

21

20

20

20

22

21

21

22

21

20

21

21

22

21

21

21

21

22

20

21

21

Number of matches
with Orthology
miRNA

21

21

20

20

20

20

20

20

18

21

20

20

19

20

20

21

17

19

21

19

21

19

17

19

19

20

19

20

19

18

21

mature miRNA
ortholog

UCGCUUGGUGCAGG
UCGGGAA

CCCGCCUUGCAUCA
ACUGAAU

UCGCUUGGUGCAGG
UCGGGAA

CCCGCCUUGCAUCA
ACUGAAU

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCUAC

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGA
CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGG
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUG
UAGCCAAGGAUGAC
UuGCCU
AGGCAGUCUCCUUG
GCUAAC
UAGCCAAGGAUGAC

uuGCccu

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGA

GCAAGUUGACCUUG
GCUCUGU

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUG

AGGCAGUCUCCUUG
GCUAAC
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

CAGGCAGUCUCCUU
GGCUAAG

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

CAGGCAGUCUCCUU
GGCUAAG
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

GAGCCAAGGAUGAA
UUGCCGG

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUG

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGA

UAGCCAAGGAUGAC
uuGccu

UUGAGCCGCGUCAA
UAUCUCC

UUGAGCCGCGCCAA
UAUCACU

mature miRNA
UCGCUUGGUGCAGG
UCGGGAA

CCCGCCUUGCAUCA
ACUGAAU

UCGCUUGGUACAGG
UCGGGAA

CCCGCCUUGUAUCA
ACUGAAU

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUAA

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUAA

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCAC

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUAA

UAGCCAAGGACAAC
UUGCCGA

CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGG
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUA
UAGCCAAGGAUGAC
UuUGCCU
AGGCAGUCUCUUUG
GCUAAC
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCU

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUAA

CAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGA

GCAAGUUGUCCUUG
GCUACAU

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCACA

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUG

AGGCAGUCUUCUUG
GCUAAC
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUGC

CAGGCAGUUUCCUU
GGCUAAC

UUGCCAAUGAUGAC
uuGccucc

CAGGCAGUCUUCUU
GGCUAAU
UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCAC

AAGCCAAGGAUGAA
UUGCCGG

UAGCCAAGGAUGAA
UUGCCUA

UAGCCAAGGAUGGC
UUGCCUCA

UAGCCAAGGAUGAC
UUGCCG

UUGAGCCGCAUCAA
UAUCUCU

UUGAGCCGCGCCAA
UAUCACU

Start position

22
176
22
125
46
60
27

44

46
62
31
112
36
46
37
11
46
41
116
44
135
37
118
61
36
40
33
31
80

95

End position

42
196
42
145
66
80
47
65
39
66
82
50
131
56
66
57
131
67
61
135
64
155
58
138
81
56
60
54
50
99

115



Number of matches

Famil Mature Precursor Orthology mature miRNA

y Id sequence Len Precursor Name Name ame E-value Identity Stem-loop % Len mature miRNA withngat“oAlogy ortholog mature miRNA Start position End position
< Salinas. 000001 - N lsa-MIR171c 'efg‘m‘R”“‘ htu-MIR171a 6.2e-18 | 89.01 20 20 JOAVUGAGCCGUGC | UGAULIGAGCCEUGE | g4 85
1-155785793.155735886 lsa-MIR171c ?g‘miR171°‘ ath-MIR171¢ 29e7 7191 21 19 ACAUAUUGBUGCGG | AGAUAULGGUUCGE | 4 27
7Salinas ROO0SE_123319_ 116 Isa-MIR171d lsa-miR171d | csi-MIR171c 1.8¢-5  66.30 21 21 YSAULCAGCCGUGC | USAULGAGCCGUGC | 77 o7
AP——— Isa-MIR171e e 710.3p | AtMIR171 23e-12 8046 21 21 YSAULCAGCCGUGC | USAULGAGCCGUGC 47 87
1398398 lsa-MIR171e e i71e.5p  CSFMIR171c 31e-11  81.18 21 20 YOUUSCAACGGCUC | DGUUGEAAUGECUC | g 28
»Salns_RO0032_595096._ | 10 Isa-MIR171f 'SS:‘miR””‘ tee-MIR171h 5.4e-12 | 70.08 21 20 JOAUUGAGCCGUGC | UGAULIGAGCCEUGE | 74 91
835204 Isa-MIR171f '55§‘miR171f' csi-MIR171f 6.3e-10  63.91 21 21 DALYESCCUGGUUC | YAUUBEECUGGUUC | 5y 42
»Saings_000002_1_ 5247 | g Isa-MIR171a e 171a.3p | CSFMIRI71i 47e13 | 78.49 21 21 YSAULCAGCCGUGC | USAULGAGCCGUGC | 7, 94
23192479329 lsa-MIR171a e 71a5p  MU-MIR171e 6.6e6 7079 21 19 GEAUGUUCGUGAGG | AGAUGUUGGUGCGE |4 28
7Salinas_NOO170_87777.8 | 151 sa-MIR171h lsa-miR171h | ppe-MIR171e 1.7e-10  76.84 21 20 JUAUUGAACCGGAC | LUAUDGAACCEAAC | g6 116
< alnas 000002_1_84861 | Isa-MIR171b e 71b-5p | Ja-MIR171d 56e-14 8172 21 21 CEANGLUCGUGAGE | CEAUGUUGGUGAGE | 44 31
46884951569 Isa-MIR171b e 171b-3p | Ja-MIR171d 56e-14 8172 21 20 UACACCGECGCCAA | UUGAGCEGUGCCAA | 74 91
i1s§ygg%Noooee_137s453 123 | Isa-MIR171j lsa-miR171j | csi-MIR171b 16e-7  65.60 21 19 COAGCCGSAAUCAAU | DCAGCCOAACCAAU | g5 105
- Salas_NODOT4_5468_56 | lsa-MIR172a e 72a.3p  C0aMIR172 23e-16 | 91.67 21 21 ACAAUCUUGAUGAU | AGRAUCUUGAUGAU | 76 9
00 Isa-MIR172a ';?éﬂ%_sp aly-MIR172a 42610 | 66.39 21 20 SUCCCAICAUCAAG | BUCCCEAUCAUCAAG | 9 42
;ssa(liigg%Rooongaemsg 149 | Isa-MIR172b lsa-miR172b | mtr-MIR172d 14e7 5655 20 20 ACAAUCUUGAUGAU | AGRAJCUUGAUGAU 429 139
»Salas_NOOOTA_216580_ | g Isa-MIR172¢ 'Ssg‘miR”ZC‘ ppe-MIR172b 39e-7  60.84 21 18 AGAAICUUGAUGAU | UGHRAUCUUGAAGAU 150 140
R 215747 Isa-MIR172¢ '53§‘miR172°‘ lus-MIR172j 36e-8 5854 21 20 CCACCAUCAUCAAG | GLAGCAUCAUCAAG | 45 32
7 i?g(l)igg%Roomgmogmzt 207 Isa-MIR172f Isa-miR172f | aly-MIR172f 18e-6  52.04 21 21 COPCCAUCAUCAAG | GBAGCAUCAUCAAG | 5 42
oSalinas 000002124394 1101 Isa-MIR172e lsa-miR172e | lja-MIR172c 71e9 7097 20 20 ACAAUCUUGAUGAU | AGAMUCUUGAUGAU | g5 85
75alinas_NOOOSS_T77457_ 125 Isa-MIR172d lsa-miR172d | osa-MIR172d 9.6e-12 | 69.53 21 21 AGAICUUGAUGAU  AGAAUCULGAUGAU g6 106
33398227%0132—1870343 115 | Isa-MIR172g Isa-miR172g | mes-MIR172¢ 44612 | 6357 21 20 UGAMUCUUGAUGAU | UGAAUCUUGAUGAU 77 o7
i?ggggggmmmjsgssez 125 | Isa-MIR172h Isa-miR172h | mes-MIR172¢ 12e7  57.25 21 17 JGANICUUGAUGAU | UGARUCUUGAAGAU 47 107
iRz |»Salinas R00035._1048490 | 1, Isa-MIR2111 Iri?émﬂ-sp mdm-MIR2111b 2.00E-10 | 64.57 21 21 JAAJCHGCAUCCUG | DAAICUCCAUCCUG | 55 45
1048630 Isa-MIR2111 ';?&2111_3‘) gma-MIR2111d 1467 63.11 21 20 SRCCUUCCEAUGCA | GUCCUUGGGAUGCA | g5 115
MiR2 | oalinas_N00016_302267_ 106  |sa-MIR2275 Isa-miR2275 | csi-MIR2275a 6.9e5 | 67.96 21 20 QUUAGUULCCUCCA | YUUAGUULCCUCCA g6 87
< Salnas 000002 - . Isa-MIR319a 5?5{3193_3‘) Wi-MIR319f 48036 | 87.43 21 21 JUGCACUGAAGGGA | UUGGACUGAAGGCA | 156 176
1-145867923.145898100 Isa-MIR319a ';?,,:{3193_5p mtr-MIR319a 58e-30  82.86 21 20 ACAGCUUCCUUCAG | GGAGCUUCCUUCAG |4 24
miR3 Satnss o002 . " Isa-MIR319b lr:?li319b-3p ptc-MIR319a 23e-29  81.07 21 21 YUCGACUGAAGGEA | UUGGACUGAAGGEA | 149 169
- ; Isa-MIR319b e a10b-5p | MAM-MIR319D 23e29  80.84 20 19 SACTIJUCUUCAGU | GAGCUUUCUUCAGU | 4 24
Ssainas 000002 114187 182 Isa-MIR319¢ 5a-miR319¢- pio-MIR319a 37636  86.20 21 21 JUGCACUGAAGGGA | UUGGACUGAAGGGA | 160 180



Famil

miR3
20

miR3
93

miR3
94

miR3
95

miR3
96

Id sequence

>Salinas_N00048_1474573

_1474767

>Salinas_N00018_1293041

1293237

>Salinas_000002_1_20645

0934..206451119

>Salinas_000001_-
1_38334221..38334355

>Salinas_000001_-
1._19714489..19714597

58

>Salinas_N00029_1282473
1282620

>Salinas_000001_1_31741

6784..317416902

>Salinas_000002_-
1_18182152..18182275

>Salinas_000002_1_21211

1004..212111105

>Salinas_N00126_271720_
271812

>Salinas_000001_1_19229

4132..192294289

>Sa%inast0001 5_1515697

_1515983

>Salinas_R00244_1216359
_ 1216458

>Sa|inas§R0024471 079460

107955

>Salinas_R00244_1086851

1086950

>Salinas_N00052_744921_

745030

>Salinas_R00178_1373789

_1373916

>Salinas_000

001_-
1_206737189..206731339

>Salinas_N00225_566896_

566984

>Salinas_N00150_581340_
1444

Len

195

197

185

173

108

105

148

118

123

101

93

157

100

100

100

110

128

150

89

Precursor Name

Isa-MIR319¢
Isa-MIR319d
Isa-MIR319d
Isa-MIR319%e
Isa-MIR319%e
Isa-MIR319f
Isa-MIR319g
Isa-MIR319g
Isa-MIR390a
Isa-MIR390b
Isa-MIR390b
Isa-MIR390c
Isa-MIR390d
Isa-MIR390d
Isa-MIR393a
Isa-MIR393a
Isa-MIR393b
Isa-MIR393c
Isa-MIR393¢c
Isa-MIR394a
Isa-MIR394b
Isa-MIR394b
Isa-MIR395a
Isa-MIR395b
Isa-MIR395¢
Isa-MIR395d
Isa-MIR396a
Isa-MIR396b
Isa-MIR396b
Isa-MIR396¢

Isa-MIR396¢

Mature
Name

Isa-miR319¢-
5p

Isa-
miR319d-3p
Isa-
miR319d-5p

Isa-
miR319e-3p

Isa-
miR319e-5p

Isa-miR319f
Isa-
miR319g-5p

Isa-
miR319g-3p

Isa-miR390a
Isa-
miR390b-5p

Isa-
miR390b-3p
Isa-miR390c
Isa-
miR390d-5p
Isa-
miR390d-3p

Isa-
miR393a-5p

Isa-
miR393a-3p

Isa-miR393b

Isa-miR393c-
5p

Isa-miR393c-
3p

Isa-miR39%4a
Isa-

miR394b-5p
Isa-

miR394b-3p
Isa-miR395a
Isa-miR395b
Isa-miR395¢c
Isa-miR395d
Isa-miR396a
Isa-

miR396b-3p
Isa-

miR396b-5p

Isa-miR396¢c-
5p

Isa-miR396¢-
3p

Precursor Orthology
name

mes-MIR319b
wi-MIR319¢
mdm-MIR319b
wvi-MIR319b
mtr-MIR319d
gma-MIR319e
mtr-MIR319a
ptc-MIR319¢
atr-MIR390
cca-MIR390
sly-MIR390a
aly-MIR390a
ghr-MIR390b
aly-MIR390a
csi-MIR393¢
csi-MIR393¢
mdm-MIR393f
gma-MIR393g
mtr-MIR393b
ppe-MIR394b
cca-MIR394
ptc-MIR394b
wi-MIR395j
wi-MIR395j
vvi-MIR395j
mdm-MIR395f
cca-MIR396b
cca-MIR396¢
cca-MIR396a
cca-MIR396b

zma-MIR396g

E-value

6.00E-35

8.1e-32

2.4e-29

3.00E-19

1.8e-8

2.3e-26

5.00E-29

1.9e-34

2.3e-6

2.5e-12

5.7e-6

3.6e-3

3.7e-9

1.3e-8

3.8e-12

3.8e-12

7.1e-2

1.3e-5

9.5e-5

5.4e-14

1.4e-18

1.3e-8

1.6e-10

3.9e-11

1.1e-11

2.4e-5

6.5e-12

9.9e-15

2.9e-13

1.1e-6

1.7e-3

Identity Stem-loop %

86.93
83.63
80.00
70.39
61.83
78.65
82.56
83.80
65.69
81.18
63.92
55.28
68.10
66.67
71.30
71.30
80.56
64.71
58.12
65.81
66.37
91.38
79.49
80.77
82.05
61.95
77.98
71.11
70.54
74.75

57.14

Len mature miRNA

20

21

20

21

20

21

21

20

21

21

21

20

21

21

21

21

21

22

21

20

20

20

21

21

21

21

21

21

21

21

21

Number of matches
with Orthology
miRNA

20

21

18

21

17

21

20

20

21

20

17

17

21

18

21

20

18

22

17

20

20

19

21

21

21

18

20

20

21

20

20

mature miRNA
ortholog

GAGCUUUCUUCAGU
CCACUC

UUGGACUGAAGGGA
Gcucccu

GAGCUUUCUUCAGU
CCACUC

UUGGACUGAAGGGA
Gcucccu

AGAGCUCUCUUCAG
UCCACUC

UUGGACUGAAGGGA
Gcucccu

AGAGCUUCCUUCAG
UCCACUC

UUGGACUGAAGGGA
GCuccc

AAGCUCAGGAGGGA
UAGCGCC

AAGCUCAGGAGGGA
UAGCGUC

CGCUAUCCAUCCUG
AGUUUUA
CGCUAUCCAUCCUG
AGUUUCA
AAGCUCAGGAGGGA

UAGCGCC

CGCUAUCCAUCCUG
AGUUUCA

UCCAAAGGGAUCGC
AUUGAUC

AUCAUGCUAUCCCU
UUGGAUU

AUCAUGCGAUCCCU
UCGGACG

UCCAAAGGGAUCGC
AUUGAUCC

UUUGGGAUCAUGCU
AUCCCUU

UUGGCAUUCUGUCC
ACCUCC

UUGGCAUUCUGUCC
ACCUCC

CcuGuuGGUCUCUCU
UUGUAA
CUGAAGUGUUUGGG
GGAACUC
CUGAAGUGUUUGGG
GGAACUC
CUGAAGUGUUUGGG

GGAACUC

CUGAAGUGUUUGGG
GGAACUC

UCCCACAGCUUUAU
UGAACUG

UUCAAGAAAGCUGU
GGGAAAA
UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU

UCCCACAGCUUUAU
UGAACUG

GUUCAAGAAAGCUG
UGGAAGA

mature miRNA
GAGCUUUCUUCAGU
CCACUC

UUGGACUGAAGGGA
Gcucccu

GAGCUUUCUUCAAU
CCAUUC

UUGGACUGAAGGGA
Gcucccu

GGAGCUCUCUUCAG
UCCAGUC

UUGGACUGAAGGGA
Gcucccu

GGAGCUUCCUUCAG
UCCACUC

UUGGACUGAAGGGA
GCuccc

AAGCUCAGGAGGGA
UAGCGCC

AAGCUCAGGAGGGA
UAGCAUC

CGCUAUCCAUCCUA
AGCAUCA
CGCUAUCCCUCCUG
AGCUUUA
AAGCUCAGGAGGGA

UAGCGCC

CGCUAUCCAUCUUG
AGCCUCA

UCCAAAGGGAUCGC
AUUGAUC

AUCAUGCUAUCCUU
UUGGAUU

AUCAUGCGAUCUCU
UUGGAAG

UCCAAAGGGAUCGC
AUUGAUCC

AUUGGGAUCAUGUC
AUCCUUU

UUGGCAUUCUGUCC
ACCuCC

UUGGCAUUCUGUCC
ACCUCC

CUGUUGGUAUCUCU
UUGUAA
CUGAAGUGUUUGGG
GGAACUC
CUGAAGUGUUUGGG
GGAACUC
CUGAAGUGUUUGGG

GGAACUC

UUGAAGUGUUUGAA
GGAACUC

UCCCACAGCUUUAU
UGAACCG

UUCAAGAAAGUUGU
GGGAAAA

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU

UCCCACAGCUUUAU
UGAACCG

GUUCAAGAAAGCUG
UGGAAGA

Start position

163

154

73
105
21
97
42
88

73

66
34
49
245
64
64
64
80
21
111
11
2

70

End position

32
179
35
184
34
183
24
173
37
37
93
124
41
117
62
108
93
25
86
53
68
265
84
84
84
100
41
131
31
22

89



Famil

miR3
97

miR3
98

miR3
99

miR4
03

miR4
08

miR4
77

miR4

82

miR5
30

Id sequence

>Salinas_R00131_446709_

446822

>Salinas_000001_1_20667

2193..206672328

>Salinas_000001_-
1_38334213..38334362

3

>Salinas_000001_1_61642

007..61642162

>Salinas_R00123_1008933

_1009059

>Salinas_N00005_1204552
1204651

>Salinas_R00133_1957528

1957627

>Salinas_R00043_1952575

1952653

>Salinas_R00249_187820_
88001

>Salinas_N00174_685285_
685406

>Salinas_N00038_1468795

_ 1468954
>Salinas_000002_-

1_209987372..209987501

>Salinas_R00083_1831307

1831452

>Salinas_N00026_104537_
104703

>Salinas_000002_1_13961

283..13961446

>Salinas_R00182_1029256

1029373

>S$Iinas7R001 93_1132955

_ 113309

>Salinas_R00182_1029090

1029216

>Salinas_R00273_1700565

_1700676

>Salinas_R00206_678465_

678594

>Salinas_R00028_ 1754142

_ 1754381

>Salinas_R00131_387681_
87822

Len

114

135

149

142

155

127

100

100

79

182

122

160

129

146

167

163

118

143

127

112

130

240

Precursor Name

Isa-MIR396d
Isa-MIR396d
Isa-MIR396e
Isa-MIR396e
Isa-MIR396f
Isa-MIR396f
Isa-MIR396g
Isa-MIR396g
Isa-MIR396h
Isa-MIR396i

Isa-MIR396i

Isa-MIR397a
Isa-MIR397b
Isa-MIR397b
Isa-MIR398a
Isa-MIR398b
Isa-MIR398b
Isa-MIR399a
Isa-MIR399a
Isa-MIR399b
Isa-MIR399¢
Isa-MIR403

Isa-MIR403

Isa-MIR408

Isa-MIR477a
Isa-MIR477b
Isa-MIR477¢c
Isa-MIR477d
Isa-MIR482

Isa-MIR530a

Isa-MIR530b

Mature
Name

Isa-
miR396d-5p
Isa-
miR396d-3p

Isa-
miR396e-3p

Isa-
miR396e-5p

Isa-miR396f-
5p

Isa-miR396f-
3p

Isa-
miR396g-5p
Isa-
miR396g-3p
Isa-miR396h
Isa-miR396i-
3p
Isa-miR396i-
5p
Isa-miR397a
Isa-
miR397b-3p
Isa-
miR397b-5p
Isa-miR398a
Isa-
miR398b-3p
Isa-
miR398b-5p
Isa-
miR399a-3p
Isa-
miR399a-5p
Isa-miR399b

Isa-miR399¢c

Isa-miR403-
3p

Isa-miR403-
Sp

Isa-miR408

Isa-miR477a
Isa-miR477b
Isa-miR477¢c
Isa-miR477d
Isa-MIR482

Isa-miR530a

Isa-miR530b

Precursor Orthology
name

cca-MIR396b
wi-MIR396b
gma-MIR396a
amg-MIR396
lus-MIR396b
gma-MIR396k
cca-MIR396a
cca-MIR396¢
csi-MIR396b
gma-MIR396a
amg-MIR396
ppe-MIR397
eun-MIR397b
mdm-MIR397b
tcc-MIR398a
mdm-MIR398a
bdi-MIR398b
mtr-MIR399a
aly-MIR399a
aly-MIR399b
aly-MIR399b
htu-MIR403d
sly-MIR403
cca-MIR408
mes-MIR477k
cme-MIR477b
csi-MIR477b
fve-MIR477a
mdm-MIR482a
ppe-MIR530

htu-MIR530

E-value

2.9e-13

7.2e-2

2.7e-11

1.1e-12

1.3e-12

3.1e-10

2.4e-13

8.2e-15

1.3e-10

1.4e-10

1.2e-11

1.5e-6

6.2e-5

1.1e-4

3.2e-6

8.3e-6

4.6e-3

1.4e-6

4.3e-5

1.8e-7

2.5e-5

6.1e-9

6.5e-7

1.00E-14

2.9e-5

2.9e-3

1.8e-3

1.6e-4

2.3e-3

1.4e-6

3.7e-8

Identity Stem-loop %

73.39
61.80
68.84
65.71
63.69
66.67
70.54
71.11
69.05
65.67
65.49
73.42
55.93
61.39
68.13
50.30
43.87
63.72
61.16
64.14
66.12
61.69
60.58
79.41
57.56
61.05
60.71
62.14
55.56
63.97

57.69

Len mature miRNA

21

21

20

21

21

21

20

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

21

22

21

21

21

21

21

21

20

21

21

22

21

20

Number of matches

20

19

20

21

21

20

20

20

21

21

21

21

20

19

21

21

18

21

19

21

21

21

18

21

18

19

20

20

18

21

20

mature miRNA
ortholog

UCCCACAGCUUUAU
UGAACUG

GUUCAAGAAAGCUG
UGGAAGA

UUCAAUAAAGCUGU
GGGAAG

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUG

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU

GCUCAAGAAAGCUG
UGGGAGA

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU

UUCAAGAAAGCUGU
GGGAAAA

GUUCAAUAAAGCUG
UGGGAAG
UUCAAUAAAGCUGU
GGGAAG
UUCCACAGCUUUCU
UGAACUG
UCAUUGAGUGCAGC
GUUGAUG
UCAACGCUGCACUC
AAUGAUG
UUGAGUGCAGCGUU
GAUGAAA
UGUGUUCUCAGGUC

GCCCCUG

UGUGUUCUCAGGUC
ACCCCUU

CAGGAGUGUCACUG
AGAACACA

UGCCAAAGGAGAUU
UGCCCAG

GGGUAAGAUCUCUA
UUGGCAGG

UGCCAAAGGAGAGU
UGCCCUG

UGCCAAAGGAGAGU
UGCCCUG

UUAGAUUCACGCAC
AAACUCG
CGUUUGUGCGUGAA
UCUAACA
UGCACUGCCcUuCUUC
CCUGGCU
CUCUCCCUCAAGAG

CUUCUCA

CUCUCCCUCAAAGG
CUUCUG

CUCUCCCUCAAGGG
cuucucu

ACUCUCCCUCAAGG
GCcuucuc

AGGAAUGGGCUGUU
UGGGAAGA

UCUGCAUUUGCACC
UGCACCU

UGCAUUUGCACCUG
CACCUU

mature miRNA
UCCCACAGCUUUAU
UGAACAG

GUUCAAGAAAGCUG
UGGAAGA

UUCAAUAAAGCUGU
GGGAAG

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUG

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU

GCUCAAGAAAGCUG
UGGGAGG

UUCCACAGCUUUCU
UGAACUU

UUCAAGAAAGUUGU
GGGAAAA
GUUCAAUAAAGCUG
UGGGAAG
UUCAAUAAAGCUGU
GGGAAG
UUCCACAGCUUUCU
UGAACUG
UCAUUGAGUGCAGC
GUUGAUG
UCAACGCUGCACUC
AAUGACG
UUGAGUGCAGGGUU
GACGAAA
UGUGUUCUCAGGUC

GCCCCUG

UGUGUUCUCAGGUC
ACCCCUU

UAGGAGUGACACUA
AGAACACA

UGCCAAAGGAGAUU
UGCCCAG

GGGUAAGAUCUCCU
UUGGAAGG

UGCCAAAGGAGAGU
UGCCCUG

UGCCAAAGGAGAGU
UGCCCUG

UUAGAUUCACGCAC
AAACUCG
UGUUUGUGCGUGAA
GCUAACG
UGCACUGCCUCUUC
CCUGGCU
CUCUCCCUCAAGGG

CUUCUAG

CUCUCCCUCAAAGA
CUuUCUG

CUCUCCCUCAAGGG
CUUCUCA

ACUCUCCCUCAAGG
GCuucuu

UGGAAUGGGUGGUU
UGGAAAGA

UCUGCAUUUGCACC
UGCACCU

UGCAUUUGCACCUG
CACCUU

Start position

21
76
83
27
25

110

113
89

89

66
20
56
145
22
85
21
113
100
108
23
108
20
25
24
20
25
24

43

End position

41
96
102
47
45
130
33
133
109
109
36
37
86
40
76
165
42
105
40
133
120
128
43
128
40
44
44
40
46
44

62



Famil

miRS
368
miRS
532
miR5
564
miR6
113
miR6
275
miR6
478

miR8
45

Id sequence
>Salinas_R00233_2014130
2014305
>Salinas_N00185_1096769

1096927

>Salinas_R00250_953971_
954053

>Salinas_N00080_1116738
1116871

>Salinas_R00083_690179_
690318

>Salinas_N00163_783536_
783661

>Salinas_N00035_1837391
1837704

>Salinas_R00087_1128044
~ 1128164

Len

176

159

83

134

140

126

314

121

Precursor Name

Isa-MIR5368

Isa-MIR5532

Isa-MIR5564

Isa-MIR6113

Isa-MIR6275

Isa-MIR6478

Isa-MIR845a

Isa-MIR845b

Mature
Name

Isa-miR5368

Isa-miR5532

Isa-miR5564

Isa-miR6113

Isa-miR6275

Isa-miR6478

Isa-miR845a

Isa-miR845b

Precursor Orthology
name

gma-MIR5368
osa-MIR5532
sbi-MIR5564
cca-MIR6113
ppe-MIR6275
ptc-MIR6478
aly-MIR845b

wi-MIR845d

E-value

9.9e-39

9.7e-1

3.9e-1

1.00E-04

3.7e-7

Identity Stem-loop %

90.00
85.71
75.68
63.04
71.11
64.42
70.49

80.49

Len mature miRNA

19

22

21

22

22

21

21

21

Number of matches
with Orthology
miRNA

19

20

17

21

20

19

19

19

mature miRNA
ortholog

GGACAGUCUCAGGU
AGACA
AUGGAAUAUAUGAC

AAAGGUGG

AAUUCGUCGAACAG
CUGCAGC

UCUGAAACUCAAGA
ACACGUUG

AGUGGAAGUAGCAA
GGGGAAGC

CCGACCUUAGCUCA
GUUGGUG

UCAAUUGGUAUCAG
AGCAACG

UGGCUCUGAUACCA
AUUGAUG

mature miRNA
GGACAGUCUCAGGU
AGACA
AUGGAAUAUAUGAU
AAAAGUGG
AAUUCGUCGAACAG

UUUGAGU

UCUGAAACUCAAGA
ACACGUCG

AGUGGAAGUAGCAA
CGAGAAGC

CCGACCUUAGCUCA
GUUGUUA

UCAAUUGGUAUCAG
AGCAAGA

UGGCUCUGAUACCA
AUUGUUG

Start position

153
124
25
26
88
18
105

106

End position

171
145
45
47
109
38
125

126



APENDICE C - Tabela suplementar 3

Family Pré-miRNA Scaffold Start End Len Strand Posigao mature miRNA Start mature position End mature position
Isa-MIR156a ref|NC_056631.3] 31547336 31547514 179 - Intergénico UGACAGAAGAGAGAGA | 54 73
Isa-MIR156b ref|NC_056630.3| 96918683 96918771 89+ Intergénico UGACAGAAGAGAGUGA | 3 22
Isa-MIR156¢ refNC_056629.3| 93156983 93157125 143 - Intergénico UGACAGAAGAGAGUGA | o5 44
Isa-MIR156d refNC_056625.3| 32523165 32523261 97 - Intergénico UGACAGAAGAGAGUGA |7 2

g | 1SMIR1S6e ref|NC_056627.3| 198733545 198733695 151 |- Intergénico UGACAGAAGAGAGUGA | 34 50

6 Isa-MIR156f ref|NC_056625.3| 32365233 32365326 94 - Intergénico UGACAGAAGAGAGUGA | ¢ 25
Isa-MIR156g refNC_056627.3| 301454048 301454147 100 - Intergénico UGACAGAAGAGAGUGA | 15 31
Isa-MIR156h ref[NC_056629.3] 93156756 93156938 183 - Intergénico USACAGAAGAGAGUGA | 34 50
Isa-MIR156i ref|NC_056628.3| 137620697 137620808 112 |- Intergénico YGACAGAAGAGAGUGA | 45 34
Isa-MIR156j ref|NC_056627.3| 226115552 226115646 95 - Intergénico YGACAGAAGAGAGUCA 4 25
Isa-MIR157a ref[NC_056626.3| 334457512 334457648 137 |+ Intergénico UCACAGAAGAUAGAG | 96 46
Isa-MIR157b ref[NC_056626.3 | 334457864 334458002 139 |+ Intergénico VUCACAGAAGAUAGAG 57 47

MiRTS | jsa-MIR157¢ ref|NC_056625.3| 120874312 120874401 90 |- Intergénico WUCACAGAAGAUAGAG | 5 25
Isa-MIR157d ref|NC_056631.3] 61383789 61383925 137 - Intergénico CUCACAGAAGAUAGAG | 57 47
Isa-MIR157¢ ref[NC_056626.3| 334457148 334457250 103 |+ Intergénico USACAGAAGAUAGAG | g 29

MiR1S | sa-MIR159 refNC_056630.3] | 163876 164071 196+ Intergénico GACCUCCUUGAAGUCC | 4g 29
Isa-MIR160a refNC_056631.3| 99883867 99883951 85 |+ Intergénico USSCUGGCUCCCUGUA | 4 24
Isa-MIR160b refNC_056624.3| 209784525 209784610 86 - Intergénico SSCUGGCUCCCUGUA | 4 24

MiR16 | jsa-MIR160¢ ref[NC_056631.3] 99883855 09883963 109 - Intergénico WECCAUACAGGGAGCE | 74 04
Isa-MIR160d ref[NC_056624.3| 209784500 209784640 141  + Intergénico LSGCAUACAGGBAGCL  gg 108
Isa-MIR160e refNC_056627.3| 273255725 273255810 86  + Intergénico USSCUGGCUCCCUGEA | 22

MiR16 | |sa-MIR162 ref[NC_056623.3| 19028860 19029121 262 - Intergénico USSAUAAACCUCUGCA | gg 108
Isa-MIR164a ref[NC_056624.3| 208891584 208891697 114 - Intergénico UCCAGAAGCAGBGUAC | 54 41
Isa-MIR164b refNC_056631.3| 228005916 228006003 88 - Intergénico UCCAGAAGCAGGGUAC | 49 30

iRt | [SMIR1G4C refNC_056623.3| 46608372 46608477 106+ Intergénico LECAGAAGCAGGBUAC | 59 40

4 Isa-MIR164d ref[NC_056631.3] 228005921 228005996 76 | + Intergénico UCCACAAGGEGAGCAC | 5 25
Isa-MIR164e ref[NC_056630.3] 169123842 169123991 150 |- Intergénico JECCBAAGAUGGGCAC | 49 39
Isa-MIR164f refINC_056630.3| 169123839 169124025 187  + Intergénico UCCAGAAGCAGGGCAC | 2 42

iRt SMIR1G6a refNC_056624.3| 235011152 235011279 128 - Intergénico UCGGACCAGGCUUCAU | 404 121

6 Isa-MIR166b ref[NC_056627.3| 362429877 362420972 96 |+ Intergénico UCGSACCAGGCUUCAU |7 90



Family Pré-miRNA Scaffold Start End Len Strand Posigao mature miRNA Start mature position End mature position

Isa-MIR166¢C refNC_056628.3| 146860031 146860213 183 - Intergénico UCGGACCAGGCUUCAU | 456 176
Isa-MIR166d ref|NC_056625.3| 19625801 19626015 215 |+ Intergénico SOAYBUUGUCUGGEU | 59 40
Isa-MIR166f ref|NC_056627.3| 250836846 250836967 122 - Intergénico GOCAJGUUGGCUGGLU | 45 33
Isa-MIR166g refNC_056623.3| 70098763 70008850 88  + Intergénico YEUCEGACCAGGLULC 57 77
Isa-MIR166h refNC_056629.3| 140910425 140910576 152  + Intergénico YSGGACCAGGCUUCAU | 447 132
Isa-MIR166i ref|NC_056625.3| 59572259 59572356 98 |+ Intergénico SEAAUGUUGCAUGECU | 47 37
Isa-MIR166j refNC_056631.3] 217111315 217111421 107 |+ Intergénico YSGGACCAGGCUUCAU | 74 %
Isa-MIR167a refNC_056631.3| 9650270 9650401 132+ Intergénico VEAASCUGCCAGCAUG | 59 40
iRt | SMIRIETD refNC_056625.3| 231797179 231797366 188  + Intergénico LEAASCUGCCAGCAUG | 49 31
4 Isa-MIR167¢ ref|NC_056624.3| 148598787 148599042 256 | + Intergénico JGABGCUGCCAGCAUG | 48 39
Isa-MIR167d ref[NC_056631.3| 9410772 9410918 147 |+ Intergénico LGARGCUGCCAGCAUG | 58 48
iRpg | PEMIRIGSS ref|NC_056625.3| 28711235 28711406 172 - Intergénico UOGCUUGGUGCAGGUC | 5y 42
8 Isa-MIR168b refNC_056628.3| 134838692 134838854 163 - Intergénico UCGCUUGGUACAGEUC | 2 42
Isa-MIR169a ref|NC_056623.3| 76537183 76537359 177 - Intergénico YACCCAAGGAUGACUU | 46 66
Isa-MIR169b refNG_056623.3| 76522584 76522787 204 - Intergénico YAGCCAAGGAUGACUU g9 80
Isa-MIR169¢ ref[NC_056623.3| 76555906 76556041 136 - Intergénico YACCCAAGGAUGACUU | 57 47
Isa-MIR169d ref[NC_056623.3| 76675784 76675957 174 - Intergénico UACCCAAGGAUGACUU | 44 65
Isa-MIR169e ref[NC_056628.3| 54195093 54195222 130 - Intergénico JACCCAAGGACAACUU | 49 39
Isa-MIR169f ref[NC_056626.3| 394554926 394555084 159 - Intergénico CACCCAAGGAUGACUU | 46 66
Isa-MIR169g ref[NC_056626.3| 143641534 143641762 229 + Intergénico YACCCAAGGAUGACUU 47 82
Isa-MIR169h ref[NC_056626.3| 323830976 323831130 155 - Intergénico JAGCCAAGGAUGACUU | 34 50
iRte SMIR1GO ref[NC_056626.3| 143648830 143649003 174  + Intergénico JAGCCAAGGAUGACUU | 34 56
o Isa-MIR169j ref[NC_056623.3| 76568531 76568707 177 - Intergénico YACCCAAGGAUGACUU | 46 66
Isa-MIR169k ref|NC_056628.3| 54195077 54195224 148 |+ Intergénico CAGCCAAGGAUGACUU | 57 57
Isa-MIR169I refNC_056623.3| 76593816 76593992 177 - Intergénico JACCCAAGGAUGACUU | 46 67
Isa-MIR169m refNC_056624.3| 167083976 167084151 176 - Intergénico UACCCAAGGAUGACUU | 44 61
Isa-MIR169n refNC_056626.3| 323787865 323788062 198 - Intergénico YACCOAAGGAUGACUU | 44 64
Isa-MIR1690 ref[NC_056625.3| 7480966 7481138 173 |+ Intergénico YUSCCAAUGAUGACUU | 57 58
Isa-MIR169p refINC_056623.3| 76588336 76588539 204 - Intergénico JAGCCAAGGAUGACUU | g4 81
Isa-MIR169g refINC_056627.3| 210279116 210279257 142+ Intergénico ARSCCAAGGAUGAAUU. 56 56
Isa-MIR169r ref[NC_056628.3| 58518161 58518321 161 |- Intergénico YACCCAAGGAUGAAUU | 49 60



Family Pré-miRNA Scaffold Start End Len Strand Posigao mature miRNA Start mature position End mature position
UAGCCAAGGAUGGCUU

Isa-MIR169s refNC_056623.3| 76504048 76504203 156 - Intergénico UAGCCA 33 54
Isa-MIR169t ref|NC_056624.3| 173022169 173022305 137 |- Intergénico YAGCCAAGGAUGACUU | 54 50
Isa-MIR171a ref|NC_056626.3| 99105035 99105132 98 |+ Intergénico LOAUUCAGCCBUGCCA | 74 94
Isa-MIR171b refNC_056630.3| 91918733 91918833 101+ Intergénico COAUGUUGGUGAGBUU | 44 31
Isa-MIR171c refNC_056629.3| 168131599 168131691 93 - Intergénico LEAJUGAGCCEUGCCA | 46 85
Isa-MIR171d refNC_056631.3] 197057462 197057577 116 |+ Intergénico JOAUUGAGCCCBUBCCA | 77 97

MIR17 | sa-MIR171e ref|NC_056627.3| 27366572 27366663 92 - Intergénico LOAUHCAGCCBUGCCA | 47 87
Isa-MIR171f refNC_056626.3| 306967947 306968055 109 - Intergénico VEAUYCAGCCEUGCCA | 74 91
Isa-MIR171g refNC_056631.3| 197057462 197057577 116 - Intergénico UUCAGCCGCAUCAAUA | g9 99
Isa-MIR171h ref|NC_056629.3| 168131569 168131719 151 |+ Intergénico WUAUUGAACCGAACCA | gg 116
Isa-MIR171j ref[NC_056631.3] 66446513 66446635 123 |+ Intergénico YSAGCCGAACCAAUAU g5 105
Isa-MIR172a ref[NC_056623.3| 80718421 80718535 115 |+ Intergénico ASAUCUUGAUGAUGC | 76 %
Isa-MIR172b refNC_056630.3| 20624448 20624596 149 - Intergénico AGAMUCUUGAUGAUGE | 159 139
Isa-MIR172¢ ref|NC_056630.3| 20624448 20624596 149 |+ Intergénico USAMJCUUGAAGAUGC | 139 140

gy 1SFMIR1720 ref[NC_056624.3| 208392679 208392803 125 |+ Intergénico ASAUCUUGAUGAUGC | gg 106

2 Isa-MIR172e ref[NC_056630.3] 27849545 27849645 101 - Intergénico JSAAUCUUGAUGAUGE | g5 85
Isa-MIR172f ref[NC_056624.3| 215593969 215594175 207 - Intergénico SCACCAUCAUCAAGAU | 29 42
Isa-MIR172g ref[NC_056623.3| 80718421 80718535 15 - Intergénico USARJCUUGAUGAUGC | 77 97
Isa-MIR172h ref[NC_056624.3| 208392679 208392803 125 - Intergénico USANJCUUGAAGAUGC g7 107

MiR2! | sa-MIR2111 ref[NC_056631.3] 36286965 36287105 141 - Intergénico UAAJGQUECAUCCUGAG | 55 45

MiR22 | sa-MIR2275 refNC_056631.3| 205610898 205611003 106  + Intergénico QUUASUUUCCUCCAAU 46 87
Isa-MIR319a refNC_056630.3| 156521954 155622130 177 - Intergénico UUSCACUGAAGGGAGE | 456 176
Isa-MIR319b ref|NC_056628.3| 14062046 14062213 168 |+ Intergénico UUSSACUGAAGGGAGC | 449 169
Isa-MIR319¢ refNC_056628.3| 152620994 152621175 182  + Intergénico UUSSACUGAAGGGAGC | 469 180

MiR3T | sa-MIR319d refNC_056625.3| 14500548 14500742 195  + Intergénico UUSCACUGAAGBGAGE | 459 179
Isa-MIR319e refNC_056630.3| 63118870 63119066 197+ Intergénico UUSCACUGAAGGGAGE | 164 184
Isa-MIR319f refNC_056624.3| 224896326 224896510 185 | + Intergénico UUSSACUGAAGGGAGC | 463 183
Isa-MIR319g ref[NC_056630.3| 155521956 155522128 173 - Intergénico geascuuccuucAcue |y 24
Isa-MIR390a refNC_056631.3| 19817194 19817301 108 - Intergénico ARSCUCAGGAGGGAUA | 47 37

MiR39 | |sa-MIR390b refINC_056627.3| 312614004 312614108 105  + Intergénico ARCCUCAGGAGGGAUA | 47 37

Isa-MIR390c refiNC_056631.3] 19817164 19817311 148+ Intergénico SGCURUCCCUCCUGAG | 405 124



Family Pré-miRNA Scaffold Start End Len Strand Posigao mature miRNA Start mature position End mature position

Isa-MIR390d refNC_056627.3| 349268505 349268622 118 + Intergénico AACCUCAGGAGGGAUA | 54 #1
MiR39 | jsa-MIR393a ref|NC_056630.3| 19193124 19193246 123 |- Intergénico UCCAAMAGBGAUCGCAU |47 62
iRz | 'SMIR3943 refNC_056631.3] 216606562 216606718 157 - Intergénico YUGGCAUUCUGUCCAC | 34 53
4 Isa-MIR394b refNC_056631.3| 53044870 53045156 287  + Intergénico YUSGCAUUCUGUCCAC | 49 68

Isa-MIR395a refNC_056626.3| 41943923 41944022 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE gy 84

Isa-MIR395a ref|NC_056626.3| 42054141 42054240 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref|NC_056626.3| 42037653 42037752 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEEEE g4 84

Isa-MIR395b refNC_056626.3| 41947890 41947989 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE gy 84

Isa-MIR395b refNC_056626.3| 41953498 41953597 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE g4 84

Isa-MIR395b ref|NC_056626.3| 42182660 42182759 100 - Intergénico CUSPAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 42104554 42104653 100 - Intergénico CUSPAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 42075863 42075962 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 42043235 42043334 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEGEE g4 84

Isa-MIR395b ref|NC_056626.3| 41959108 41959207 100 - Intergénico CUSPAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 41975941 41976040 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 42009602 42009701 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84
MiR39 | |sa-MIR395b ref[NC_056626.3| 41970333 41970432 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE gy 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 42048845 42048944 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE gy 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 41981550 41981649 100 - Intergénico CUEAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 41992764 41992863 100 - Intergénico CUEAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 41998373 41998472 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE gy 84

Isa-MIR395b ref[NC_056626.3| 42003984 42004083 100 - Intergénico CUSHAGUGUUUGEEEE gy 84

Isa-MIR395b ref|NC_056626.3| 41964725 41964824 100 - Intergénico CUEAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b ref|NC_056626.3| 42015214 42015313 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395b refNC_056626.3| 42020823 42020922 100 - Intergénico CUS/AGUGUUUGEEEE g, 84

Isa-MIR395b refINC_056626.3| 42026431 42026530 100 - Intergénico CUS/AGUGUUUGEEEE g, 84

Isa-MIR395b ref|NC_056626.3| 42032042 42032141 100 |- Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395¢ ref|NC_056626.3| 42175227 42175326 100 - Intergénico CUSAAGUGUUUGEGEE | g4 84

Isa-MIR395d refINC_056630.3| 81740515 81740624 110  + Intergénico VOCHAGUGUUUGAAGE g9 100
iRz | SMIR396a refINC_056629.3| 64207211 64207338 128+ Intergénico VCCCACAGCUULAULG | 54 41
6 Isa-MIR396b ref[NC_056627.3| 232162349 232162498 150 - Intergénico YUCAMGARAGUUGUGG | 444 131



Family Pré-miRNA Scaffold Start End Len Strand Posigao mature miRNA Start mature position End mature position

Isa-MIR396¢ refNC_056630.3| 92455463 92455551 89 |+ Intergénico LOCCACAGCULLAULG 22
Isa-MIR396d ref|NC_056627.3| 232103132 232103245 114 - Intergénico WCCCACAGCUUUAUUG | 5q 41
Isa-MIR396e ref|NC_056627.3| 232103126 232103260 135 | + Intergénico YUCAAUAAAGCUGUGE | g3 102
Isa-MIR396f refNC_056623.3| 40504455 40504603 149 - Intergénico QoCG/cascuULCULG | o5 45
Isa-MIR396g refNC_056627.3| 232162359 232162500 142 - Intergénico QoSG cACCULLCULG | 43 33
Isa-MIR396h ref|NC_056629.3| 64207183 64207337 155 - Intergénico SUUCAAUAAAGCUGUG | g 109
Isa-MIR396i refNC_056630.3| 92455444 92455570 127 - Intergénico YUCAAUAAAGCUGUGG | gg 109
Isa-MIR397a refNC_056631.3| 172282764 172282863 100  + Intergénico USAUGAGUECAGCRU | 47 37
miR39
7
Isa-MIR397b refNC_056631.3| 172282764 172282863 100 - Intergénico USAACGCUGCACUCAA | g5 86
Isa-MIR398a ref|NC_056627.3| 107760943 107761021 79 |- Intergénico YGUGUUCUCAGBUCGC | ¢ 76
miR39
8
Isa-MIR398b ref|NC_056626.3| 19322421 19322602 182 |- Intergénico YGUGUUCUCAGGUCAC | 145 165
Isa-MIR399a refNC_056623.3| 184287757 184287878 122 |+ Intergénico USSCAMGGAGAUUUG | g5 105
MiR39 | sa-MIR399b refNC_056628.3| 156019318 156019477 160  + Intergénico USCCAAGGAGAGUUG | 143 133
Isa-MIR399¢ ref|NC_056624.3| 228892741 228892869 129 - Intergénico UGCCAAAGGAGAGUUG | 409 120
MiR40 | jsa-MIR403 ref[NC_056631.3] 2853444 2853589 146 |- Intergénico JUAGAUUCACGCACAA - 408 128
MiR40 | |sa-MIR408 ref[NC_056623.3| 152750903 152751069 167 |+ Intergénico USCACUGCCUCUUCEC | 408 128
Isa-MIR477a ref[NC_056628.3| 13621858 13622020 163 - Intergénico CHEUCCCUCAAGGGLU | 59 40
Isa-MIR477b refNC_056629.3| 2705479 2705596 118 - Intergénico CUCUCCCUCAMGACU | o5 44
miR47
7
Isa-MIR477¢c ref[NC_056625.3| 317498043 317498185 143  + Intergénico CUCHUCCCUCAAGGGEU |5, 44
Isa-MIR477d ref|NC_056629.3| 2705636 2705762 127 |- Intergénico ACUCUCCCUCAAGEGE | 59 40
miR48 | |53 MIR482a ref[NC_056625.3| 77766450 77766561 12 - Intergénico UGGAAUGGGUGGUUUG | o5 46
2 GAAAGA
Isa-MIR530a ref[NC_056624.3| 203040798 203040672 130 - Intergénico SCUGCAUUUGCACCUG | 54 44
miR53
0
Isa-MIR530b ref[NC_056623.3| 78697626 78607865 240 - Intergénico YGCAUUUGCACCUGEA |43 62
Isa-MIR5368 ref[NC_056631.3| 225845956 225846131 176 + Intergénico SOACAGUCUCAGGUAG | 453 171
Isa-MIR5368 refNC_056629.3| 155007148 155007323 176 - Intergénico SCACAGUCUCAGGUAG | 453 171
miRS3 | sa-MIR5368 refNC_007578.1 130504 130679 176 - Intergénico SCACAGUCUCAGGUAG | 453 171
Isa-MIR5368 ref[NC_007578.1| 106190 106365 176 |+ Intergénico SOACAGUCUCAGGUAG | 453 171
Isa-MIR5368 ref[NC_056625.3| 182236707 182236882 176 - Intergénico SOACAGUCUCAGGUAG | 453 171
Isa-MIR5532 refNC_007578.1| 93570 93728 159+ Intergénico AJCCAAUAUAUGAUAAA | 194 145
MIRSS | sa-MIR5532 refINC_056627.3| 82183620 82183778 159+ Intergénico AJCCAAUAUAUGAUAAA 194 145
Isa-MIR5532 ref[NC_056631.3| 76055305 76055463 159+ Intergénico AUCCAAUAUAUGAUAAA | 124 145



Family

miR55
64

miR61
13

miR62
75

miR64
78

miR84
5

Pré-miRNA

Isa-MIR5532

Isa-MIR5532

Isa-MIR5532

Isa-MIR5532

Isa-MIR5532

Isa-MIR5564

Isa-MIR6113

Isa-MIR6275

Isa-MIR6478

Isa-MIR845a

Isa-MIR845b

Scaffold
ref|[NC_056627.3|
ref|[NC_056626.3|
ref|[NC_056625.3|
ref|[NC_007578.1|
ref|[NC_056627.3|
ref|[NC_056627.3|
ref|[NC_056631.3|
ref|[NC_056625.3|
ref|[NC_056628.3|
ref|[NC_056626.3|

refNC_056630.3|

Start

82104088

88606333

261182195

143141

82163481

279275861

33066743

8553812

94203020

133782259

147614965

End

82104246

88606491

261182353

143299

82163639

279275943

33066876

8553951

94203145

133782572

147615085

159

159

159

159

159

83

134

140

126

314

121

Strand Posigao
- Intergénico
+ Intergénico
+ Intergénico
- Intergénico
- Intergénico
- Intergénico
+ Intergénico
- Intergénico
+ Intergénico
+ Intergénico
- Intergénico

mature miRNA

AUGGAAUAUAUGAUAAA
AGUGG
AUGGAAUAUAUGAUAAA
AGUGG
AUGGAAUAUAUGAUAAA
AGUGG
AUGGAAUAUAUGAUAAA
AGUGG
AUGGAAUAUAUGAUAAA
AGUGG
AAUUCGUCGAACAGUU
UGAGU
UCUgéAACUCAAGAACA

CGU
AGUGGAAGUAGCAACG
AGAAGC
CCGACCUUAGCUCAGU
UGUUA
UCAAUUGGUAUCAGAG
CAAGA

UGGCUCUGAUACCAAU
UGUUG

Start mature position

25
26
88
18
105

106

End mature position
145
145
145
145
145
45
47
109
38
125

126



Family

miR156

miR157

premiRNA

>Salinas_000001_-
1_30327651..30327830

>Salinas_000002_1_88819421..8
8819510

>Salinas_R00184_584892_58503
4

>Salinas_000001_-
1_31047605..31047702

>Salinas_000001_-
1_175902877..175903028

ZSaIinas_R00001_391 529_39162

>Salinas_R00152_1982143_1982
242

TSaIinaSﬁR001 84_585079_58526

gSaHnas_N00063_132208_13231

>Salinas_000001
1_201000802. 207000897

7§$Iinas_N00258_1 895051_1895

>Salinas_000002_1_307184683..
307184822

>Salinas_0000f
1_113207198.. 113207288

>Salinas_000002_1_13858469..1
3858606

>Salinas_N00258_1894687_1894
789

Sequence

UUGAUAUAGUACUCAUGGCUCAGGG
AUUGGUUCCUUGAGCCAGAUGAGU
GAUUUGACAGAAGAGAGAGAGCACA
GUUGGAGUCCUCAUGGACUCCAUUA
AAACACCCUCCUGGUGGAACAUAAG
GAGGUGGAUUAUCCAGGUUGCUUU
GCCAUGGAAGCGGUGGGAACUUUU
CUCCGGC

UCUGACAGAAGAGAGUGAGCACACG
CAGAGGCAAUUGUAUAGAGAGACUA
UAUUGGACUUAUGCGUGUGCUCAC
UUCUCUUGCUGUCAG

GGAAGAUGAAAAGGUAAAGGGUGGU
GACAGAAGAGAGUGAGCACCCAUGG
UCUUUCUUGCAAAUAAUCAGUUUAG

UAUCAUAUAUGCUUGAAGCUAUGUG
UGCUCACCCUCUAUCUGUCACCCCU
UCUCUCUCUUUAUCUAAU

UAGAGCUGACAGAAGAGAGUGAGCA
CACAAAGGCAAAUUGUACCAAACUG
UCCUGUAUGAUUGUUUUGGGUGCU
CAUGAUCUAUCUGUCAGCUUCUU

GCGGCAAUCUAUAAAGGUGAAGGGU
GGUGGUGACAGAAGAGAGUGAGCA
CCCAUGGUCUUUCUCGCAAAUAGUG
CGCUUUCAUGUGCUUGAAGCUAUG
CGUGCUCACCCUCUGUCUGUCACC
LnggECUAUGUUUUUCUUCCAAUCUA

CCGGCUGACAGAAGAGAGUGAGCAC
ACAAAGGCAAAUUGUAUAAAAAUGA
GCUGUAUGAUUUUUUUGUGUGCUC
AUGAUCUAUCUGUCAGCUUC

UAUAAAUAAGCUGACAGAAGAGAGU

GAGCAUCCAUAGUUCUCGCAUGAAA
GAAAUCAUGCUAUUAUGUAUGCUUU
CUCUCUAUCUGUCAGCUuuuuuucU

UUAAGAGCGAGAGUGUAAGGGAAG
GAGAAGUGACAGAAGAGAGUGAGCA
CAGAUGGGCUUUUCUUGCAUGAUAU
GAGAGAAAGAGAAAGAGAGAGAGCU
AUAUAUACAAGGAGUCAUAU

AAGCUAUGUGUGCU ACCCUCUAUC
UGUCACUCACCACUCUUACACCUCU
UGCUCUAGU

GAGAGAAAUAGAGCUGACAGAAGAG
AGUGAGCACACAAAGGCUAAUUGUA
CCGAAGUUACUUGUAUGAUUGUUUU
GGGUGCUCACUGCUCUAUCUGUCA
CCUUCAUUCUUUU

GAAGCUGACAGAAGAGAGUGAGCAU
AUGCAAGCAAUUGUAUAGAGAGGUA
UACACUUGUUUCUAUGCGUGUGCU
CACUUCUCUUGCUGUCAGCUC

ACUAGAGAUGAGAAUGUCCUGGAUG
UUGACAGAAGAUAGAGAGCACAGAG
AGGACAUGAAGCGCACAAAUACGUA
GCACAUCACUUCUUUGUGCUCUUUA
UACUUCUGUCAUUAUCCUAAAUAUU
CUCAUCUCUUAA

AAAUAAGAGAAGGUAUUCCGUAGAU
GUUGACAGAAGAUAGAGAGCACAGA
GAGGACAUGAAGUGGAUAGAUACAU
AACACAUCACUUCUUUGUGCUCUUU
AUGCUUCUGUCAUUAUCCUAAAUGG
UUUCCUCUCAUGUA

GAUGUUGACAGAAGAUAGAGAGCAC
AAAGAAGAAUGAAUCGUUUGAAAUC
ACUGUUCACUCCUUCGUGCUCUCUA
UGCUUCUGUCAUUAC
AGAGGAUAGAAGGUGUGGUGAUGA
UGCUGACAGAAGAUAGAGAGCACAG
AUGAUGAAGAUGCAGUCAAGUUUGU
GCAUCUUACUUCUUUGUGCUCUCUA

UGCUUCUGUCAUUAUCAUGUAUCUU
cuuuccuucuucuy

GACGGAUGUUGACAGAAGAUAGAGA
GCACAAAGAGGGCAUGAAGUGAACA
AAUAUAUUACACAUCACUUCUUUGU

Len

89

97

94

95

90

29.050
279329
6089

26.966
292134
8315

20.979
020979
021

23.711
340206
1856

24.503
311258
2781

23.404
255319
1489

26.229
508196
7213

23.214
285714
2857

25.263
157894
7368

18.978
102189
781

20.863
309352
518

20

23.357
664233
5766

19.417
475728
1553

APENDICE D - Tabela suplementar 4

25.139
664804
4693

26.966
292134
8315

27.272
727272
7273

27.835
051546
3918

21.192
052980
1325

29.787
234042
5532

29

31.693
989071
0383

27.678
571428
5714

26.315
789473
6842

32.116
788321
1679

32374
100719
4245

30

24.087
591240
8759

33.980
582524
2718

19.553
072625
6983

19.101
123595
5056

20.279
720279
7203

18.556
701030
9278

24,503
311258
2781

17.021
276595
7447

17.486
338797
8142

17.857
142857
1429

18.947
368421
0526

19.708
029197
0803

16.546
762589
9281

20

16.788
321167
8832

17.475
728155
3398

26.256
983240
2235

26.966
292134
8315

31.468
531468
5315

29.896
907216
4948

29.801
324503
3113

29.787
234042
5532

36

24,590
163934
4262

31.25

29473
684210
5263

29.197
080291
9708

30.215
827338
1295

30

35.766
423357
6642

29.126
213592
233

GC

48.6033519553073

46.0674157303371

41.2587412587413

42.2680412371134

49.0066225165563

40.4255319148936

35

43.7158469945355

41.0714285714286

44.2105263157895

38.6861313868613

37.410071942446

40

40.1459854014599

36.8932038834951

AU

51.3966480446927

53.9325842696629

58.7412587412587

57.7319587628866

50.9933774834437

59.5744680851064

65

56.2841530054645

58.9285714285714

55.7894736842105

61.3138686131387

62.589928057554

60

59.8540145985401

63.1067961165049

UA-ratio

1.04444444444444

1

1.15384615384615

1.07407407407407

1.40625

1

1.24137931034483

$.77586206896551

1.12903225806452

1.

2

8.90909090909090

8.93333333333333

1.48484848484849

0.85714285714285
7

GC-ratio

1.48571428571429

1.41176470588235

1.03448275862069

1.27777777777778

1.375

0.94444444444444

5

w

1.33333333333333

3.96296296296296

1.26086956521739

1.39130434782609

1111111111111

MFE

-49.1

-569.3

-42.7

-656.5

-46.2

-46.4

-43.8

-63.8

-72.7

58

-38.3

51

MFE-
ensem
ble

-64.3

-48.7

-569.3

-42.2

-50.8

-46.2

-45.7

-68.58

434

-63.8

-68.5

-57.9

-35.7

-66.2

-48.6

frequency

0.00123978

0.105566

0.0793554

0.0212939

0.012417

0.279788

0.180526

0.00244336

0.0105214

0.221777

0.117756

0.0615193

0.101529

0.0720782

0.298078

diversity

26.61

5.98

9.52

9.45

25.14

2.33

3.36

24.27

10.92

3.03

9.62

7.45

7.31

8.98

7.75

AMFE
37.98882681
56425
55.16853932
58427
41.46853146
85315
44.02061855
6701
36.75496688
74172
49.14893617
02128

464
42.07650273
22404
39.10714285
71429
56.63157894
73684
53.06569343
06569
41.72661870
5036
4256555555
55556
50.36496350
36496

49.51456310
67961

MFEI

6.781 60
919540
2298

119756
097560
975

-1 .00508
474576
271

1.04146
341463
114

0.74999
999999
9999

1.21578
947368
421

132571
428571
428

-0.9625

0.95217
391304
3477

128005
238095
238

1.37169
871320
754

111538
461538
461

106388
888888
888

1.25454
545454
545

134210
596315



Family

miR159

miR160

miR162

miR164

premiRNA

>Sanas_N00085_1236576_1236
77

>Salinas_000001_1_87894867..8
7894952

>Salinas_000002_1_192332440..
192332526

>$aﬁnas_R00010_1283202_1283
310

gSaIinasﬁR001 63_256439_25657

gSaIinas_N001 35_405467_40579

>Salinas_000001_1_245495230..
245495316

ZSaIinas_R001 26_294393_29465

>Salinas_R00163_1203929_1204
042

>Salinas_000001_-
1_81853178..81853266

>Salinas_000001_1_81853183..8
1853259

>Salinas_000001_1_44003147..4
4003253

>Salinas_R00219_33853_34002

Sequence
&(AZECUUUAUACUUCUGUCAUUAUCC

GGUGAACGAGUUGAAGUAGAGCUC
CUUGAAGUCCAAUAGAGGAUCUGAG
UGGGAAUAUCGAGCUGCUGGUCUA
UGGAUCCCUCAAGUCCUAUCUUUGU
UGUUGUAUAGGCUUUGUGGCUUGC
AUACGCCAGGAGAUUCAUUAUCCUU
UUUCUGAUCCUUUUUUGGAUUGAAG
GGAGCUCUACACcCuUccuUcuucuuu

AUAUGCCUGGCUCCCUGUAUGCCAU
UUGCAGAGCUCAUCGACGUAUCCAU
GGCCUUUGUGGAUGGCGUAUGAGG
AGCCAAGCAUA

AUAUGCCUGGCUCCCUGUAUGCCAU
UUUCAGAGCCCAUCGGUUUCUACAA
UGGCCUCCGUGGAUGGCGUAUGAG
GAGCCAAGCAUA

CAAGAUAAGAAAUAUGCUUGGCUCC
UCAUACGCCAUCCACAAAGGCCAUG
GAUACGUCGAUGAGCUCUGCAAAUG
GCAUACAGGGAGCCAGGCAUAUG U
GCAUAUCA(

GUGGUAGAAAGAACAAGAUGGGAAA

UAUGCUUGGCUCCUCAUACGCCAUC
CACGGAGGCCAUUGUAGAAACCGAU
GGGCUCUGAAAAUGGCAUACAGGGA
GCCAGGCAUAUACUUACACUCAUCG

UGUAUGUCUCUACGUG

UAUUCUUACUCUUAUCCUUUUCAUC
AUUAUCAUCAUCAUUCAUCUUGAAA
GUAUUCCCCAUUGUUAGCAAGCAAG
AAAUGUGUUCAUCGGUUUCUUUAGU
UGUUUGACUUGUUGACUUGAAUCUC
GUUAAAGGGUUCGCGAUUUCAAUUG
GGAAUGAUUUCAAAUGGUUAUUUUG
UCCAAAUUGGGAAUUGUUCUGCCUG
GCUCCCUGGAUGCUUGUCGGGUGG
UGGUGAUUGGCGGUGGUUAGUGGC
GGGAGAUCGGGUGGUUGGAGGAUU
CUGAGUUUUUUUCGUGGUGGUGAA
AAUGGUGAAAGAUGGAUUGAAGAUA
CGAGUU

UUGCCUGGCUCCCUGGAUGCCAUU
UAAGAAACAAAUAUCAAGAUUUUGA
UCACUCUUCUUAUAUGGCACCUGCG
GAGUCAGGCAAA

AAGGUAGAAAUUUUAGAGAGAGAGA
GAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAGAG
AGGGAGAGGGAGAUGAGAGAGAAG
GAAAAGGAAUCGGUCGAUAAACCUC
UGCAUCCAGCGCUCACCACCACUCC
CUGUUCCGUUUCUGUUUACUGUAU
GUGUGUGUUACUGUGUGUGGAUAU
UCGACUAUUUGUUUCUUCAUUUAUG
GAGUAUUUGCAGUAAGAUUUUCUGU
UUCAGAAGUUUUCUCUCUCCACACU
AAUGAUUUCUACAGA

UAUAGGUGAUUGAUCUAUGGUGGA
GAAGCAGGGUACGUGCAACGAUAAG
AACGUGAACUCGUUUCGGUUUAUUG
CGCGUACCUUCCCUCUCCAACAAAG
AUUCGAUCACCUUCU

AGGUGUCGUUGGAGAAGCAGGGUA
CGUGCAAAGCCAUACACUUACUGAC
UUACACUUGUGCACGUGCUCCCCUU
CUCCAACAUCACUU

AUGUUGGAGAAGGGGAGCACGUGC
ACAAGUGUAAGUCAGUAAGUGUAUG
ESUUUGCACGUACCCUGCUUCUCCA

UUAGGGAGACGGUUCAUGCUGGAG
AAGCAGGGUACAUGCUAGAUCGGAU
UGAUUCAAUCAUGUGAUUUCGCAUG
UACACUAGCUCUCCAUCUUGAACCU
uuuuccu

AAGGUGUGGUGGUCAAGAUGGGGA
AGAUGGGCACAUGAAGCACCAACUC
AUUUCCAGAACCAUGAAGUCUGCGU
UCGACAUUUUCGUGAUGAUGCGAU
GAUGAGUUAGUAAUACACGUGCCCU
GCUUCUCCAUCUUGCUCACCACACA

Len

85

86

327

86

262

88

76

24.489
795918
3673

27.058
823529
4118

25.581
395348
8372

22.935
779816
5138

26.241
134751
773

26.911
314984
7095

19.767
441860
4651

26.335
877862
5954

23.684
210526
3158

21.590
909090
9091

28.947
368421
0526

23.584
905660
3774

24.666
666666
6667

20.408
163265
3061

21.176
470588
2353

20.930
232558
1395

31.192
660550
4587

29.078
014184
3972

21.100
917431
1927

27.906
976744
186

28.625
954198
4733

25.438
596491
2281

23.863
636363
6364

25

23.584
905660
3774

26

19.897
959183
6735

24.705
882352
9412

26.744
186046
5116

25.688
073394
4954

21.985
815602
8369

14.067
278287
4618

23255
813953
4884

15.267
175572
5191

21.929
824561
4035

28.409
090909
0909

21.052
631578
9474

20.754
716981
1321

23.333
333333
3333

35.204
081632
6531

27.058
823529
4118

26.744
186046
5116

20.183
486238
5321

22,695
035460
9929

37.920
489296
6361

29.069
767441
8605

29.770
992366
4122

28.947
368421
0526

26.136
363636
3636
25

32.075
471698
1132

26

GC

44.3877551020408

51.7647058823529

52.3255813953488

48.6238532110092

48.2269503546099

40.9785932721713

43.0232558139535

41.6030534351145

45.6140350877193

50

50

44.3396226415094

48

AU UA-ratio GC-ratio
55.6122448979592  1.725 1.23076923076923
48.2352941176471 1.27777777777778  1.0952380952381

47.6744186046512

1.27777777777778 | 9:95652173913043

51.3761467880908 | 3 64705882352541

0.89285714285714
3

51.730496453001 | J78048780487604

1.19354838709677

59.0214067278287 | 1.79710144927536  1.91304347826087

56.9767441860465 1.04166666666667 0.85

58.3969465648855 1.725

54.3859649122807  1.13793103448276 1.08

50 1.0952380952381  0.76

50 1 1.375

55.6603773584906 1.36 1.13636363636364

52 1 1.05714285714286

MFE

-82.7

-46.3

-43.7

43

-62.7

-94.3

-41.7

-80.2

-52.3

-39.4

-33.1

-49.1

-68.7

MFE-
ensem
ble

-78.6

-46.3

-42.8

-62.7

-84.9

-39.6

-67.8

-49.2

-39.4

-28.7

-42.9

-68.1

frequency

0.036806

0.223585

0.338054

0.140511

0.169793

1.23E-05

0.120296

0.00126479

0.0222035

0.192112

0.199601

0.0472493

0.253711

diversity

11.62

2.93

2.26

5.6

6.27

42.06

4.47

53.68

8.56

4.97

8.72

8.61

4.62

AMFE

;12.1 9387755
10204

54.47058823
52041
50.81395348
83721

259.44954 128
44037

44.46808510
6383

28.83792048
52066

48.48837209
30233

30.61068702
29008

45.877192908
24561
44.77272727
27273
43.55263157
89474

46.32075471
69811

-45.8

MFEI

789

6.95057
471264
3678

1.05227
272727
272

0.81132
075471
698

0.92205
882352
9412

0.70373
134328
3581

1.12702
702702
702

0.73577
981651
3761

100576
923076
923

0.89545
454545
4545

0.87105
263157
8947

104468
085106
383

0.95416
666666
6666



Family

miR166

miR167

premiRNA

>Salinas_000002_1_158112560..
158112747

>Salinas_R00210_1517541_1517
668

>Salinas_N00117_89311_89406

>Salinas_R00079_181635_18173
0

>Salinas_R00234_1478914_1479
096

ZSaIinas_N00003_33251 0_33272

>Salinas_000001_-
1_209673202..209673298

ZSaIinaSﬁR001 90_885231_88535

>Salinas_N00014_249200_24928
7

>Salinas_N00055_1012811_1012
962

7§gﬁnas_R00011_1564052_1564

>Salinas_000001_1_192076551..
92076658

>Salinas_R00071_1359864_1359
999

>Salinas_R00071_1601421_1601
567

>Salinas_000001_1_9994167..99
94299

Sequence

GAAGAUGUGUGGUGAGCAAGAUGG
AGAAGCAGGGCACGUGUAUUACUAA
CUCAUCAUCGCAUCAUCACGAAAAU
GUCGAACGCAGACUUCAUGGUUCU
GGAAAUGAGUUGGUGCUUCAUGUG
CCCAUCUUCCCCAUCUUGACCACCA
CACCUUAAUUUUCUUCAGAUGCAAC
AGGUUCAUCAAUGCU

UUUUUGUGGGGAAUGUUGUCCGGC
UCGAUGUCUACAAUCCUACAUCAUC
AUACAUACAACCAAUCGUUGUAUUU
AUAAGUGUGAUGUUGUUCUAAUGUC
EHSSGACCAGGCUUCAUUCCCCUCA

UGCUAAGGUGAAUGUUGUCUGGCC
CAAAAUCUUUCAUGAAAUCAAGAUU
UCAAAUGAAUUUGAAAGAUUUCGGA
CCAGGCUUCAUUCCCCUUAACU

AGUUAAGGGGAAUGAAGCCUGGUC
CGAAAUCUUUCAAAUUCAUUUGAAA
UCUUGAUUUCAUGAAAGAUUUUGGG
CCAGACAACAUUCACCUUAGCA

CUUUUGCGGGGAAUGUUGUCUGGC
UCGAGGCCACUAGAAAACCUCAUAU
AUAUAUAUAUGUGUGUGUAUCAUCA
UCAUAGUCAACGCAAUGGUUAUUCA
UGUUCAUUGUCUUCGUUGACUAGC
CACGGUGAUAAAUCAUUCUUGAUCU
GGUGUCGUCGGACCAGGCUUCAUU
CCCCCCAACUG

CUUUUGAGGGGAAUGUUGUCUGGC

UCAAGGCCACAAGAAAGCUCGAAUC
UAUCUUUCUUAUCUAUACGUAUACA

CAUGUGUGAUAAGAUCCAUCCAGUU
UUUGAAUGGAUUGAGCCUCAAAUGA
UCUCUGAUGAUUAGUGAUUAAUGAU
UAGUGUCAAACCAAUCUUGAUCAUG
GGUUCUGGUGUCGUCGGACCAGGC
UUCAUUCCCCUCAAUUG

NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN
NNUGCUGUUUGGUCCGAUAUCGUU
UUGAUUGAAUUCAUACUGAUCUCGG
ACCAGGCUUCAUUCCCCCUAAC

AGUGGUUUGUGGGGGAUGUUGGCU
GGCUCGAUGCAUUCAUCCUUUUCGA
UUAAUUGAAUUUGCAGCAAUUUCUU
CGUAUAAGAUGACAACAUCGGACCA
GGCUUCAUUCCUCUCAAACCCCC

UGGAGUUGUUUGGAAUGAAGUUUG
UUCCAAGAUCCUUUUUUGGGUGUUA
AGAGGGAUCUCGGACCAGGCUUCA
UUCUUGACAACUGUC

AAGAUACAAGCAGUGGUUUGUGGG
GGAUGUUGGCUGGCUCGAUGCAUU
CACUUGCAGGAGAAAAAACUCCGCU
CACUUUCACUAUAAAUUUCUGCAGA
AAAUGUGACGGCAUCGGACCAGGCU
HgﬁBUCCUUUCAAACCCCUUUGCUA

AGACAAUAAGAAGGAAGGAAUGUUG

CAUGGUCUAGAGCUUGCAAAUUAAC

UACUUGCACAGUCUUCGGACCAGGC
UUCAUUCCUUUCAACUUUUGCUU

AGUGGUUUGUGAGGGAUGUUGGCU
GGCUCGGUGCAAUCACUUUUUCUUA
CGAUAUCGUGUAAAAAGGUGAUGGC
AUCGGACCAGGCUUCAUUCCUUUCA
AAUCCUUU

GCCCGUGAGGCACAAUAACAGGUGA
AGAUGCCACAUGAUCUGAUCUUUUC
UUUGAUUUUGUAAUUAGAUAUCUAA

UUUCGAUUUCAAGAAAAGUUUAGAU

CAUGCUGGCAGCUUCAUCUAAUAUU
GCUUCACGAUU

UUUUGUUGAAUUCAAAAUAAAGUAA
AAAGUGAAGCCGACCGCAUGACCUA
GCCACGGAUUCUUUUAACUUUAUGA
GUUAAGUCAGAUCAAAAGAGUGGCU
AGAUCAUGCUGGCAGCUUCACCUUU
UCCUUCAGUUUGAUCACCAUGU

AUCGUGAAGCAAUAUUAGAUGAAGC
UGCCAGCAUGAUCUAAACUUUUCUU
GAAAUCGAAAUUAGAUAUCUAAUUA

Len

96

96

215

96

88

98

21.925
133689
8396

18.75

17.708
333333
3333

19.791
666666
6667

21.311
475409
8361

21.395
348837
2093

13.541
666666
6667

22.131
147540
9836

27.272
727272
7273

22.368
421052
6316

20.408
163265
3061

26.168
224299
0654

18.382
352941
1765

19.047
619047
619

16.666
666666
6667

27.272
727272
7273

22.656
25

30.208
333333
3333

32.291
666666
6667

22.950
819672
1311

25.581
395348
8372

13.541
666666
6667

22.131
147540
9836

20.454
545454
5455

26.973
684210
5263

28.571
428571
4286

20.560
747663
5514

28.676
470588
2353

29.931
972789
1156

35.606
060606
0606

23.529
411764
7059

21.875

19.791
666666
6667

17.708
333333
3333

22.404
371584
6995

19.534
883720
9302

18.75

22,950
819672
1311

15.909
090909
0909

22.368
421052
6316

20.408
163265
3061

18.691
588785
0467

17.647
058823
5294

19.727
891156
4626

18.181
818181
8182

27.272
727272
7273

36.718
75

32.291
666666
6667

30.208
333333
3333

33.333
333333
3333

33.488
372093
0233

26.041
666666
6667

32.786
885245
9016

36.363
636363
6364

28.289
473684
2105

30.612
244897
9592

34.579
439252
3364

35.294
117647
0588

31.292
517006
8027

29.545
454545
4545

GC

45.4545454545455

40.625

37.5

375

43.7158469945355

40.9302325581395

32.2916666666667

45.0819672131148

43.1818181818182

44.7368421052632

40.8163265306122

44.8598130841121

36.0294117647059

38.7755102040816

34.8484848484848

AU

54.5454545454545

59.375

62.5

62.5

56.2841530054645

59.0697674418605

39.5833333333333

54.9180327868852

56.8181818181818

55.2631578947368

59.1836734693878

55.1401869158879

63.9705882352941

61.2244897959184

65.1515151515152

UA-ratio

1

1.62068965517241

1.06896551724138

0.93548387096774
2

1.45238095238095

1.30909090909091

1.92307692307692

1.48148148148148

1.77777777777778

1.04878048780488

1.07142857142857

1.68181818181818

1.23076923076923

1.04545454545455

(3).82978723404255

GC-ratio

0.93181818181818
2

9.8571428571 4285

g.8947368421 0526

1.11764705882353

8.95121951219512

1.0952380952381

8.72222222222222 ~

2.96428571428571

1.71428571428571

4

1.04166666666667

0.96551724137931

8.91 666666666666

MFE

-75.2

-48.5

-37.7

-43.9

<713

=741

-46.6

448

-55.1

-36.5

-52.4

64

-49.3

-49.3

MFE-
ensem
ble

-73.3

-48.5

-37.7

434

-68.9

-59.2

-24.1

-43.2

448

-51.7

-35.8

-48.3

-47.6

-49.3

frequency

0.0516415

0.377208

0.512252

0.504137

0.00792919

0.00270287

0.332177

0.118469

0.673314

0.0185218

0.149584

0.055383

0.0660954

0.0504991

0.0723029

diversity

14.78

247

4.32

15.22

48.11

2.33

5.59

1.36

15.08

5.21

6.22

5.23

11.22

6.41

AMFE
;10.21 390374
33155
-37.890625

39.27083333
33333

;15.7291 6666
66667

38.96174863
38708

34.46511627
90698
25.10416666
66667
38.19672131
14754
50.90909090
90909
36.25
37.24489795
91837
48.97196261
68224
47.05882352
94118
33.53741496
59864

37.34848484
84849

MFEI

6.88470
588235
294

0.93269
230769
2307

1.04722
292227
222

1.21944
444444
444

0.89125

0.84204
545454
5455

0.77741
935483
8708

0.84727
272727
272

117804
736842
105

0.81029
411764
7058

0.91250
000000
0001

1.09166
666666
666

1.30612
244897
959

0.86491
228070
1755

1.07173
913043



Family

miR168

miR169

premiRNA

?Sfﬁnas_R00013_1458994_1459
8

>Salinas_000002_1_134015082..
134015338

>Salinas_N00078_1560612_1560
758

>Salinas_R00222_1765664_1765
835

;Salinas_R001 86_569677_56983

>Salinas_R00070_1798409_1798
585

>Salinas_R00070_1812780_1812
983

>Salinas_R00070_1779857_1779
992

7§glinas_R00070_1 665957_1666

>Salinas_R00199_25362_25491

Z?gﬁnas_N00051_1071060_1071

Sequence

CAAAAUCAAAGAAAAGAUCAGAUCAU
GUGGCAUCUUCACCUGUUAUUGUG
CCUCACG

CUAAGAGAUUGAAGCUGCCAGCAUG
AUCUGGUAUCUUAAACCAUUCCAUA
UGUUCUUUAUGUUAUUGUGAGUAUU
UCUGUCUGGUGUAUUCUGUGAUAU
AUGAGUAUAUAUAUACAUAGAUGGA
GACUUACACUUAUAUGAAGAUAAGA
UAUGGUUAAUCAGGUCAUCUUGCAG
CUUCAAUCACUCAU

AUGUUGGUUUGAGAGAUUGAAGCU
GCCAGCAUGAUCUGGAAGUGCCAAA
CCGUGUCUCCUUUUUGUGCUUGUG
CUAUAUAUAUAGAUAAUUUAUAGGC
UAGAUAUAUAUAUGUUCAGUUGUCU
UUUUGUGGGUUUUUAGUGUUGUGU
UAAUAUACAUGUGUUUAGGGGUAGG
GUAAGGGGAGGAUAAUUACCAGGUC
AUCCUUGCAGCUUCAAUCACUCAUG
CCCAACAAUUUUUCAUACAGAGGAA
ACAUGAAGA

ACAUGGUGAUCAAACUGAAGGAAAA
GGUGAAGCUGCCAGCAUGAUCUAG
CCACUCUUUUGAUCUGACUUAACUC
AUAAAGUUAAAAGAAUCCGUGGCUA
GGUCAUGCGGUCGGCUUCACUUUU
UACUUUAUUUUGAAUUCAACAAAA
UCGUUACGGCGGUUUUCUGAUUCG
CUUGGUGCAGGUCGGGAACGGUAU
CGCCGGCGGGAUCGUUUUUCGCCG
UUGUACCUCACGGAUGACUCGUAAA
UGUUGUGAGGGAGAAUCAUUUCGG
UGAACGCCGGUCCCGCCUUGCAUC
éﬁcUGAAUCGGAAACCGUCGUGAAU

UUCUCACGGCGGUUUUCUGAUUCG
CUUGGUACAGGUCGGGAACGGCUU
CGCCGGCGAUGUCAGUUUUGCCUC
UUUUUGCAUCUCAGUCGAAGGUGAA
AUCAAUCGUUAUUCGGUGAUUACCG
AUCCCGCCUUGUAUCAACUGAAUUG
GAAACCGCUGUGAAUU

UAUGAAGAGAGGUUCUUACAUGGAG
AGAAGAGUACUCUUGUUUGGUAGCC
AAGGAUGACUUGCCUAAAAAUACCU

CAAUUAGGUGUUGGAAAGUAACACC
UUAUUUGGUUCAUCAGGCAGUCACU
CCAUGGCUAACUUGACAGACUCUUC
H(L:JCCUCAUGUUAGGUCAUCUCUUCC

AUUUGAUAAGAGAAUAUGAAGAGAG
GUUCUUACAUGGAGAGAAGAGUACC
CUUGUUUGGUAGCCAAGGAUGACU

UGCCUAAAAAUACCUCAAUUAGGUG
UUGGAAAGUAACACCUUAUUUGGUU
CAUCAGGCAGUCACUCCAUGGCUAA
CUUGACAGACUCUUCUUGCUCAUGC
gﬁgégCAUCUCUUCUACUGUUCAAU

AUGAAGAGAAUAGCACUUUGUUUUG
GUAGCCAAGGAUGACUUGCCACAAG
CCAUUGAAUGUGGUAGCAAGGAAUG
CCCGGUUGCUUGGUUGAUUUGGCA
GUCACGCCUUGGCUAACCAAACAUG
cucuucuuucuc

UAUGAAGAGAGGUUCUUACAUGGAA
AAGAGUACUCUUGUUUGGUAGCCAA
GGAUGACUUGCCUAAUCACACCUCA
AUUAGGUGUUGGAAAGUAACACCUU
CUUUGGUUCAUCAGGUGUCACUCC

UUGGCUAACCUGACAGGCUCUUCUU
UCUCAUGUUAGGUCAUCUCUUCUUC

GAAGCAGAAAGAAGGAUGUAGCCAA
GGACAACUUGCCGAAUGGAUUAUCC
AUGCAUGGCUGCAAUGCACUGUAAG
GUCAUUAAUGGCUGUCGGCAAGUCA
LGJ%%%L(J;GGCUGCAUCCCAACU uuucu

GUUUCAUCUAAAAUCUUGCAUGUGG
GAAUGAGGUUUUACGUGGUCCAGC
CAAGGAUGACUUGCCGGAAAACCUG
UAGUUUUUUUUGGUGGGUCAACCC
GGCAAGUCGUUUUUCGGCUAGACU
ACUUCCUCAUUUUCUCAUGCUAGAU
UUAUGAUGAUAA

Len

256

204

18.617
021276
5957

23.828
125

19.727
891156
4626

30.813
953488
3721

25.153
374233
1288

20.903
954802
2599

21.078
431372
549

25

20.689
655172
4138

26.153
846153
8462

23.270
440251
5723

29.255
319148
9362

26.562
5

31.292
517006
8027

18.023
255813
9535

19.018
404907
9755

26.553
672316
3842

29.411
764705
8824

24.264
705882
3529

23.563
218390
8046

26.923
076923
0769

22.641
509433
9623

14.893
617021
2766

14.062
5

19.047
619047
619

23,255
813953
4884

23.312
883435
5828

20.903
954802
2599

19.117
647058
8235

21.323
529411
7647

21.839
080459
7701

23.076
923076
9231

18.867
924528
3019

37.234
042553
1915

35.546
875

29.931
972789
1156

27.906
976744
186

32515
337423
3129

31.638
418079
096

30.392
156862
7451

29.411
764705
8824

33.908
045977
0115

23.846
153846
1538

35.220
125786
1635

GC

33.5106382978723

37.890625

38.7755102040816

54.0697674418605

48.4662576687116

41.8079096045198

40.1960784313725

46.3235294117647

42.5287356321839

49.2307692307692

42.1383647798742

AU

66.4893617021277

62.109375

61.2244897959184

45.9302325581395

51.5337423312884

58.1920903954802

59.8039215686275

53.6764705882353

57.4712643678161

50.7692307692308

57.8616352201258

UA-ratio GC-ratio

1.27272727272727 1.25

1.33823529411765  1.69444444444444

0.95652173913043 | 4 3571428571429

1.54838709677419  1.325

1.70967741935484  1.07894736842105

1.19148936170213 1

1.03333333333333 ' 1.1025641025641

1.21212121212121  1.17241379310345

1.4300243902439 | 3-94736842105263

0.88571428571428 | 1.13333333333333

1.55555555555556 ' 1.23333333333333

MFE

-66.4

-75.1

-65.9

-84.8

-75.2

-734

-77.5

-63.6

-70

-63.4

-75.4

MFE-
ensem
ble

-62.1

-60.29

-63.2

-80.8

-73.8

-71.8

-70.1

-48.6

-50.52

-75.4

frequency

0.00224989

9.84E-05

0.0648489

0.00415889

0.0148682

0.00568928

0.00317573

0.00444899

0.00764154

0.0230012

0.27286

diversity

24.79

58.17

10.19

16.65

14.92

1.7

15.1

17.5

20.55

22.71

4.22

AMFE

255.31914893
61702

-29.3359375

44.82003197
27891

49.30232558
13954

46.13496932
51534

41.46892655
36723

37.99019607
84314

39.41176470
58824

40.22988505
74713

48.76923076
92308

47.42138364
77987

MFEI

478

-1 .05396
825396
825

0.77422
680412
3711

1.15614
035087
719

0.91182
795698
9246

0.95189
873417
7216

0.99189
189189
1891

0.94512
195121
9513

0.85079
365079
365

0.94594
504504
5046

0.99062
5

1.12537
313432
835



Family

premiRNA

>Salinas_N00012_085594_98582
2

>Salinas_000002_1_291125047..
291125202

>Salinas_000002_1_134250170..
134250344

>Salinas_R00070_1767251_1767
427

>Salinas_000002_1_51772648..5
1772796

>Salinas_R00070_1741976_1742
152

;SalinasﬁR001 79_953482_95365

gSaIinas_N001 56_214609_21480

ESaIinanN00006790461 890479

>Salinas_R00070_1747387_1747
590

>Salinas_N00180_1490401_1490
542

>Salinas_R00097_44697_44857

Sequence

AUGAGGGAUGGAAAAGACUUAGGAA
GAAAGGUCUUCUAUGAAGAUUUAAG
AGCUAUUUGGAUAGCCAAGGAUGAC
UUGCCUAAAUCCAUGAAAAUAAAUG
AUUAUUGAUUGUACUUAAUGCAAUU
AACAACCUAUUAAAUGGUUCUCUAG
GAAGUCGUCUUUGGCUCAUUUGAAA
CGCUCUUAUCUUUCAUGCGAGAUAU
CUUCUUCCAUUACUACUUUUCCCCC
UUAA

GUCUUGCAUGAAGAAAAGUGUGUCG
UUUGGUAGCCAAGGAUGACUUGCC
UACAUUCUUCUUUUCAAAGGGUUUU
UUGGUCUUUUCAAAGACCCUUUGUU
UCGUCGGUUGUCAGGCAGUCUCUU
UGGCUAACCUCACGGUCUCUUUUCU
CUCAUGU

AGAGGUCUUGUAUGAAGAUUUAAGA
GUUAUUUGGAUAGCCAAGGAUGACU
UGCCUAAAUCCAUGAAAAUAUAAGG
UUGUUGAUUGUAUUUAAUACAUUUA
ACAAUCUUUUAAGCGGUUUUCUAGG
AAGUCGUCUUUGGCUCAUUUGAAAC
ACUCUUAUCUUUCAUGCUAGACAU

UAUGAAGAGAGGUUCUUACAUGGAG

CAAUUAGGUGUUGGAAAGUAACGCC
UUAUUUGGUUCAUCAGGCAGUCACU
CCCUGGCUAACUUGACAGACUCUUC
H(L:JCCUCAUGUUAGAUCAUCUCUUCC

AUGGCCUAACAUGGUGGCCGCAGAA
AAGUUGGGAUGCAGCCAAGGAUGAC
UUGCCGACAGCCAUUAAUGACCUUA
CAGUGCAUUGCAGCCAUGCAUGGAU
AAUCCAUUCGGCAAGUUGUCCUUGG
CUACAUCCUUCUUUCUGCUUCUC

GAGGGAAGAGAGUUCUUACAUGAAG
AGAAUAGCACUUUGUUUUGGUAGCC
AAGGAUGACUUGCCACAAGCCAUUG
AAUGUGGUAGCAAGGAAUGCCCGAU
UGUUUGGUUGAUUUGGCAGUCACG

CCUUGGCUAACCAAACAUGCUCUUC
HgXCUCAUGUUAGACCUUCUCUUCC

AAUGAAGAGGGACCUUACAUGAAGG
GAACAAUGUGUUUGGUAGCCAAGGA
UGACUUGCCUGUUGCUUUCUCUCAA
AGGAUUUAUUUAUAUCAAGACCUUU
GUUAGACCGGUUAUCAGGCAGUCU

UCUUGGCUAACUUGACAAUUUCUUC
EEUUUCAUGUUAGAUCUCAUUUUCU

GACAACAAGAGAGGUCUUGCAUGAA
GAAAAGAGUGUCGUUUGGUAGCCAA
GGAUGACUUGCCUGCUUCUUCUUU

UCAAAGGGUUCUUUAGCCUUUUUCA
GAUGAAUGAUCUAAGACCCUUGUUU
GAUUUGUUAUCAGGCAGUUUCCUU

GGCUAACCUCACAAUCUCUUUUCUC
UCAUGUCAAACCUUUUCUUGUUUGA

UGAAAGGUGUUGCAUGAAGAGAAGG
GUUUUGUUUGGUUGCCAAUGAUGA

CUUGCCUCCAUGCUUCUUCUUCUCA
AAAGGUUUUAUUUGUUUGCUUGUUU
GUUUGUUUGGUUGGUCAUCAGGCA

GUCUUCUUGGCUAAUCAGACAAUCU
CUUCUCUCUCAUGCCGACCCUUGUU

AAGCAUAUAAUAGAAGAUGAAGAGU
AGUUCUUACAUGAAGAGAAGAGCAU
UCUUUUUUGGUAGCCAAGGAUGACU
UGCCACAUACCAUUGAAUGUGUGAU
UGCAAGGAAUGCCUCAUUGUUUGG
UUGAUUUGGCAGUCACACCUUGGC
UAACCCGACAUGCUCUUCUUUCUCA
UGUUAGACCUUUUCUUCUAAUGAUA
GUGAUC

AUUGGCAUUGCCUGAGGAAGAAAGA
GAGUUCCACCAAGCCAAGGAUGAAU
UGCCGGCAUUAUGUUAUGUGAGAU
CUGAAUAGCAUUGAUCGGCAAUUAU
CACUUGGCUAUGUGGGACUCUAUU
CUUUUCAUGUAAUGCCUUU

GAGAGGAUCACACAUGAAGAGAAGA
GUGUUCUUAUUAGGUAGCCAAGGAU

Len

229

204

17.903
930131
0044

21.935
483870
9677

18.965
517241
3793

20.903
954802
2599

23.648
648648
6486

24.293
785310
7345

19.886
363636
3636

19.696
969696
9697

22.543
352601
1561

21.078
431372
549

23.943
661971
831

20.496
894409

31.441
048034
9345

17.419
354838
7097

29.885
057471
2644

25.988
700564
9718

23.648
648648
6486

24.858
757062
1469

8
18

AN
@0 U
pugrly
0o

23.232
323232
3232

17.341
040462
4277

27.450
980392
1569

26.760
563380
2817

27.950
310559

17.030
567685
5895

21.290
322580
6452

13.793
103448
2759

21.468
926553
6723

25675
675675
6757

20.338
983050
8475

18.75

20.202
020202
0202

19.075
144508
6705

18.137
254901
9608

17.605
633802
8169

19.875
776397

33.624
454148
4716

39.354
838709
6774

37.356
321839
0805

31.638
418079
096

27.027
027027
027

30.508
474576
2712

35.795
454545
4545

36.868
686868
6869

41.040
462427
7457

33.333
333333
3333

31.690
140845
0704

31.677
018633

GC

34.9344978165939

43.2258064516129

32.7586206896552

42.3728813559322

49.3243243243243

44.6327683615819

AU

65.0655021834061

56.7741935483871

67.2413793103448

57.6271186440678

50.6756756756757

55.3672316384181

38.6363636363636

39.8989898989899

41.6184971098266

39.2156862745098

41.5492957746479

40.3726708074534

61.3636363636364

60.1010101010101

58.3815028901734

60.7843137254902

58.4507042253521

59.6273291925466

UA-ratio

1.06944444444444

2.25925925925926

1.21739130434783

1.14285714285714

1.22727272727273

1.58695652173913

2.36666666666667

1.21428571428571

1.18421052631579

1.13333333333333

GC-ratio

1.05128205128205

1.03030303030303

1.375

8.97368421 052631

9.921 05263157894

1.19444444444444

1.06060606060606

0.975

1.18181818181818

1.16216216216216

1.36

1.03125

MFE

-82.2

-64.7

-66.8

-68.1

-78

-68.7

-73.7

-62.9

-70.4

-68.4

-60.7

MFE-
ensem
ble

-82.2

-61.1

-65.2

<723

-65.4

-73.6

-68.4

-68.1

-59.17

-63.3

-68.4

-60.6

frequency

0.00300474

0.0114835

0.0132961

0.00428086

0.0198974

0.005183

0.00350485

8.73E-05

0.0170228

0.000252758

0.0311652

0.0210717

diversity

16.76

8.59

13.87

11.94

13.47

10.69

12.53

23.66

15.65

37.39

7.33

8.25

AMFE

255.8951 9650
65502

41.74193548
3871

258.39080459
77011

41.75141242
93785

46.01351351
35135

44.06779661
01695

39.03409090
90909

37.22222222
22222

36.35838150
28902

34,50980392
15686

48.16901408
4507

37.70186335

MFEI

-1 .02749
999999
999

0.96567
164179
1044

117192
982456
14

0.98533
333333
3333

0.93287
671232
8767

0.98734
177215
1899

1.01029
411764
705

0.93291
139240
5063

-0.88

115932
203389
83

0.93384



Family

miR171

miR172

premiRNA

>Salinas_000001_-
1_71814010..71874166

ZSaIinasﬁR000347560508756064

>Salinas_N00127_990745_99086
0

>Salinas_R00178_1292086_1292
234

>Salinas_000001_-
1_155735793..155735886
ZSaIinas_R00058_1 23319_12343
>Salinas_N00030_1398307_1398
398

ZSaIinas_R00032_835096_83520

>Salinas_000002_1_92479231..9
2479329~

>Salinas_N00170_87777_87927

>Salinas_000002_1_84951468..8
4951569

>Salinas_N00066_1375453_1375
575

>Salinas_N00074_5486_5600

SSaIinas_N001 23_865992_86616

>Salinas_R00059_1360189_1360
337

Sequence

GAAUUGCCUAGUGGCAACUCAAGCC
GCUAAAAAAUGACUCCUUGUUUGGU
UCAUUAGGCAUUCAUUUCUUGGCCA
ACUUAAUGCCCUCUUUUCAAUCAUG
UUAGACCUUUU

UCUUACAUGAAAAGAAGAGUACUCU
UGUUUGGUAGCCAAGGAUGGCUUG
CCUCAUCACACUUCAAGGUGUUAAC
UUGGAAAAAAAAACACCUUGUUUGG
UUCAGUAGGCAGUCAGUCCUAGGC
UAACUUGACAUGCUCUUCUUUCUCA
UGUUAGCG

GUUUACGAUGAAGAAAAGAGUCUGU
UUUAGUAGCCAAGGAUGACUUGCCG
CUGGCUUUAUAUACAGCAUAUUAGC
AUAUCAAGCAAGCAGCAAGCGUCCU

UGUCUAAUAUGGCGGAGUCUUAUCU
CCCAUCGUAGGA

CAAUAUGUACAAAAGGAGAGAUAUU
GGCACGGCUCAAUCAAAAUCACUAA
GGUAAUUAAUGGUUAACUUUGUGUU
UAGAUUGAGCCGCACAAUAUCUCUU
UCAUUUCAUAAUACCU

GAUUGAUGAAUAUGGAGGAAGCAAA
UAAGAAAGCGAUGUUGGUUAGGUUC
AAUCUGAAGUAGGAUUUACCAAAGA
UGUAAAAGACAAUCUCAGCUUGAGC
CGCGCCAAUAUCACUUUCGUUGAUA
CUUGUUUUUCCUUAUUCAUCAUGN

UGAACGAGAUAUUGGUUCGGUUCAA
UAAGAACACAAUGUUCAGAUGGUAU
GUUGAAUGUUGCUUUCUGAUUGAG
CCGUGCCAAUAUCAUGUAC

AGGUAUUAUGAAAUGAAAGAGAUAU
UGUGCGGCUCAAUC AAACACAAAG
UAACCAUUAAUUACCUUAGUGAUU
UUGAUUGAGCCGUGCCAAUAUCUCU
CCUUUUGUACAUAUUG

GUGAUGAUGUUGGAAUGGCUCAAU
CAAAUCAGAUCUCCCCGGAUGAAUC
AACAGGGUGUUUUAGUUUGAUUGA
GCCGUGCCAAUAUCAUGAA

AGCAUGAAAGUGCAGCUAUGAUAUU
GGCCUGGUUCACUCAGAUAUCUGAA
ACCCCUUUGAUGUUUUGAUCUGAUU
GAGCCGUGCCAAUAUUUUAGUUCCC
UUUCAUUUU

UAAUACGAGAUGUUGGUGCGGUUC
AAUCCGAAAGCAAUGCUCGUUUUUA
GGGUUCAAGAGCCUCGUUUUUUGA
UUGAGCCGUGCCAAUAUCACGUAUG

UUUAUUUGUGAUCGAGAUUAGAAGC
ACAAUGUACAUGAUAUUGGCACGGC
UCAAUCAGAAAGCAACAUUCAACAU

ACCAUCUGAACAUUGUGUUCUUAUU
GAACCGAACCAAUAUCUCGUUCAAC
gGCUUCAUUCACAACUCUAAAAUCA

UAUAAGGAAGCGAUGUUGGUGAGG
UUCAAUCUGAAAACGAAUUUUAAUG
GUUGUGAAAUACGAUCUUGGAUUGA
EgCGUGCCAAUAUCACU UCCAUUAC

UAACACAGAAAUAGACACGACGUGG
UAUUGGUACGGUUCAUCAACUUUAA
CUACUUUGUAUGUCACGAAGUAUAU
CACUUGAGGUGAGCCGAACCAAUAU
CACUCUUGUGUGUUUCUUUGAAG

UAAAGUCGUUGUUUUCCGGCGUGG
CAUCAUCAAGAUUCACGUACAAAAG
CAAAAAGCAAAAGCUUUUUGAGGAU
GAGAAUCUUGAUGAUGCUGCAUCG
GCAAUAAAAUGGCUGUG

UGUAGCAUCAUCAGGAUUCUCAAAA
CACUGAUCAGCAGAUGGAACCCUUG
GAUCAGUAUAUAUAUAUUAGCAAUA
UUAUGAAAAAUGAGAUCGAUCGUUU
AAAAGAUAUAUAUACGGGUCACCAU
CUAAAGAUAUUUGAUAGCUUUUUGU
GAAUCUUGAUGAUGCUCCA

UUCUUGCUGCUGGAGCAUCUUCAA
GAUUCACAAAAGCUCCAUUUCUAGG

Len

93

92

98

9379

21.153
846153
8462

23.357
664233
5766

16.379
310344
8276

21.476
510067
1141

23.655
913978
4946

17.241
379310
3448

25

19.266
055045
8716

25.510
204081
6327

14.569
536423
8411

23.762
376237
6238

20.325
203252
0325

24.347
826086
9565

17.751

479289
9408

19.463
087248

0062

26.923
076923
0769

28.467
153284
6715

34.482
758620
6897

31.543
624161
0738

27.956
989247
3118

31.896
551724
1379

28.260
869565
2174

22.935
779816
5138

23.469
387755
102

33.774
834437
0861

30.693
069306
9307

29.268
292682
9268
32.173

913043
4783

34.911
242603
5503

28.859
060402

5155

20.512
820512
8205

19.708
029197
0803

17.241
379310
3448

15.436
241610
7383

15.053
763440
8602

16.379
310344
8276

17.391
304347
8261

20.183
486238
5321

18.367
346938
7755

21.854
304635
7616

14.851
485148
5149

18.699
186991
8699

16.521

739130
4348

15.384
615384
6154

15.436
241610

5404

31.410
256410
2564

28.467
153284
6715

31.896
551724
1379

30.872
483221
4765

33.333
333333
3333

34.482
758620
6897

29.347
826086
9565

37.614
678899
0826

32.653
061224
4898

29.801
324503
3113

30.693
069306
9307

31.707
317073
1707

26.956
521739
1304

31.952
662721
8935

36.241
610738

GC

41.6666666666667

43.0656934306569

33.6206896551724

36.9127516778523

38.7096774193548

33.6206896551724

42.3913043478261

39.4495412844037

43.8775510204082

36.4238410596027

38.6138613861386

39.0243902439024

40.8695652173913

33.1360946745562

34.8993288590604

AU

58.3333333333333

56.9343065693431

66.3793103448276

62.4161073825503

61.2903225806452

66.3793103448276

57.6086956521739

60.5504587155963

56.1224489795918

63.5761589403973

61.3861386138614

60.9756097560976

59.1304347826087

66.8639053254438

65.10067 11409396

UA-ratio

1.16666666666667

0.925

8.97872340425531

1.19230769230769

1.08108108108108

1.03846153846154

1.39130434782609

?.882352941 17647

1.08333333333333

8.83783783783783

8.91 525423728813

1.25581395348837

GC-ratio

1.03125

1.18518518518519

0.95

1.39130434782609

1.57142857142857

1.05263157894737

1.4375

2.95454545454545

1.38888888888889

$.66666666666666

1.08695652173913

1.47368421052632

1.15384615384615

1.26086956521739

MFE

-60.7

-57.5

-38.9

-52.2

-40.9

-39.4

424

418

-47.6

-39.6

416

-49.1

-50.9

-50.6

MFE-
ensem frequency
ble

-569.5 0.00460487

-57.5 0.0849175

-38.4 0.015222

-51.1 0.00447138

-40.9 0.400791

-38.8 0.0209786

-39.9 0.137493

-39.5 0.118053

-47.6 0.773211

-39.6 0.0760221

-41.6 0.277259

-49.1 0.440814

-50 0.338071

-50.5 0.0145588

-47.2 0.0208568

diversity

11.28

4.18

12.74

15.03

1.95

11.34

7.93

6.78

0.67

6.4

8.27

3.42

3.44

12.12

19.28

AMFE

40373

38.91025641
02564
41.97080291
9708
33.53448275
86207
3503355704
69799
43.97849462
36559
33.96551724
13793
46.08695652
17391
38.34862385
3211
48.57142857
14286
26.22516556
29139
41.18811881
18812
39.91869918
69919
44.26086956
52174
29.94082840
23669

36.91275167

MFEI

615384
6154

0.93384
615384
6153

0.97457
627118
6441

6.99743
589743
5897

0.94909
090909
091

1.01025
641025
641

1.08717
948717
948

0.97209
302325
5813

1.10697
674418
604

0.71999
999999
9999

1,06666
666666
666

102291
666666
666

1.08207
872340
425

0.90357
142857
1429

1.05769



Family

miR2111

miR2118

miR2275

miR319

premiRNA

>Salinas_N00074_215599_21574
7

>8alinas_R00042_1009764_1009
970

>Salinas_000002_1_24394831..2
4394932"
?SalinasﬁNOOOSSj 77457_17758

>Salinas_R00132_1870343_1870
457

>Salinas_R00163_1698362_1698
486

>Salinas_R00035_1048490_1048
630

>Salinas_R00273_1700565_1700
676

ZSaIinaSﬁN0001 6_302267_30237

>Salinas_000002
1_145897923.. 145898100

>Salinas_000002
1_13536219.. 13536387

>Salinas_000002_1_141873431..
141873613

>Salinas_N00048_1474573_1474
767

Sequence

GUUUCAUAAAGUUUUUCUUUUUUCU
UAAAAAGAAAAAAAAAAGUGAUGUAU
GGGUCCUCUUGAUGGUUUGAGAAU

CUUGAUGAUGCUGCAGCUGCAAUUA

UAAUUGCAGCUGCAGCAUCAUCAAG
AUUCUCAAACCAUCAAGAGGACCCA
UACAUCACUUUUUUUUUUCUUUUUA
AGAAAAAAGAAAAACUUUAUGAAACC
CUAGAAAUGGAGCUUUUGUGAAUCU
UGAAGAUGCUCCAGCAGCAAGAA

UGCAGUCAUUUCUUGCUGUUGGAG
CAUCAUCAAGAUUCACAAAAAGCUA
UCAAAUAUCUUUAGAUGGUGACCCG
UAUAUAUAUCUUUUAAACGAUCGAU
CUCAUUUUUCAUAAUAUUGCUAAUA
UAUAUAUACUGAUCCAAGGGUUCCA
UCUGCUGAUCAGUGUUUUGAGAAUC
CUGAUGAUGCUACAGCGGCCAUUAA
UGGCUAAU

UUACAGGUGCGGCAUCAUCAAGAUU
CACAUGGUUGCCCUAUAUAUAUGUA
AAUCUUUGGGAAAUGAGAAUCUUGA
gGAUGCUGCAUCAGAAAUCAAU UGA

GAAAGUCAUUGGUUACUGGUGCGG
CAUCUUCAAGAUUCACAUGCCAAUA
UUCAACUCUAGAUAAGUUUUUGGUU
AAUGGGUAAUGAGAAUCUUGAUGAU
ECUGCAUCAGAAAUCAAUCGACUAC

CACAGCCAUUUUAUUGCCGAUGCAG
CAUCAUCAAGAUUCUCAUCCUCAAA
AAGCUUUUGCUUUUUGCUUUUGUAC
GUGAAUCUUGAUGAUGCCACGCCG
GAAAACAACGACUUUA

UGUAGUCGAUUGAUUUCUGAUGCA

GCAUCAUCAAGAUUCUCAUUACCCA
UUAACCAAAAACUUAUCUAGAGUUG
AAUAUUGGCAUGUGAAUCUUGAAGA
gGCCGCACCAGUAACCAAUGACUUU

UUGAUAUAUUGGGCUAGGGUCAAG
UAAUCUGCAUCCUGAGGUUUAGUUA
CAAAAAUUCUGAGGUUUAGUUACAA
AAAUUCUGAUUGGUUAACUAGUCCU
UGGGAUGCAGAUUACUUCUUCCUCA
ACUCCAAUCCAUAUUUC

AAAGGAUGAUCUGUAAGUAAUGUGU
GGAAUGGGUGGUUUGGAAAGAAUG
GAAUUAAGCUUCUCCUCUUUCCAAU
UCCACCCAUGCCGCUUAUUACUUGU
GGAuucuucccuu

AGUGUUUAACUUGGAAGUGAGAAUU
GAAGAAAACUAAACAAAUCCUGUUU
UAAUGUAUGAAUUUGUUUAGUUUCC
UCCAAUAUCUCAUCUCCGAUUUGUA
AACGAG

AAAGGGAGCUUCCUUCAGUCCACUC
AUAGGUGGGUAGAGGGUACGGAUU
UGCUGCCGACUCAUUCAUUCAAACA
CAAUAGAAAGAACAUGUGGUUGACC
UAUUGUGAAUGUGUGAAUGAUGCG
GGAGACAAAUUUAAUCCUUUUCUUC
gggSHGCUUGGACUGAAGGGAGCU

UGAGAGCUUUCUUCAGUUCAUUCAU
GAGUUGUUUAAAAUUUCAAUUAACU
GCUGACUCAUUCAUCCAAAUACUAA
GUUAAGAGCACCGUGUUAUUUAGUA
AAUGAAUGAAUGAAGCGGGAGACAA
AUUGGAUCUUAAGCUUCUUGCAUUU
GGACUGAAGGGAGCUCCC

AAAAAGAAAGAGAGCUUUCUUCAGU
CCACUCAUGGGUGCCAUAAGAUAUC
AAUUAGCUGCCGACUCAUUCAUCCA
AAUACUAAGUCAAAAAACCUGUUGU
AGUACUUAGUAAAUGAGUGAAUGAU
GCGGGAGACAAAUUGAAUCUUAUGU
UUCCUGUACUUGGACUGAAGGGAG
cucccuuy

UUUAAGAAAGUAAGAGAGCUUUCUU
CAAUCCAUUCAUGGGUUAUGGUAAG
AUUCCAAUUAGCUGCCGACUCAUUC
AUCCAAAUACUAAGCCAAGAGCAUG

Len

207

3221

15.436
241610
7383

16.908
212560
3865

20.792
079207
9208

20.8

16.521
739130
4348

16.8

18.439
716312
0567

22.321
428571
4286

16.981
132075
4717

25.423
728813
5593

20.238
095238
0952

20.329
670329
6703

20

6846

36.241
610738
255

29.468
599033
8164

31.683
168316
8317

31.2

26.956
521739
1304

31.2

27.659
574468
0851

24107
142857
1429

33.018
867924
5283

25.988
700564
9718

30.357
142857
1429

32417
582417
5824

30.769
230769
2308

7383

19.463
087248
3221

18.357
487922
7053

16.831
683168
3168

16.8

24.347
826086
9565

20.8

17.730
496453
9007

18.75

14.150
943396
2264

19.209
039548
0226

16.666
666666
6667

18.681
318681
3187

17.948
717948
7179

255

28.859
060402
6846

35.265
700483
0918

30.693
069306
9307

31.2

32173
913043
4783

31.2

36.170
212765
9575

34.821
428571
4286

35.849
056603
7736

29.378
531073
4463

32.738
095238
0952

28.571
428571
4286

31.282
051282
0513

GC AU

34.8993288590604 | 65.10067 11409396

35.2657004830918 | 64.7342995169082

37.6237623762376  62.3762376237624

376 62.4

40.8695652173913 | 59.1304347826087

376 62.4

36.1702127659574 | 63.8297872340426

41.0714285714286 58.9285714285714

31.1320754716981 | 68.8679245283019

44.6327683615819  55.3672316384181

36.9047619047619 | 63.0952380952381

39.010989010989 | 60.989010989011

37.9487179487179  62.0512820512821

UA-ratio

0.79629629629629
6

1.19672131147541

0.96875

1.19354838709677

1.30769230769231

1.44444444444444

1.08571428571429

1.1304347826087

1.07843137254902

0.88135593220339

1.01666666666667

GC-ratio

0.79310344827586
2

9.921 05263157894

1.23529411764706

1.23809523809524

0.67857142857142
8

8.80769230769230

1.04

1.19047619047619

1.2

1.32352941176471

1.21428571428571

1.08823529411765

1.11428571428571

MFE

-50.2

-65.5

-40.9

53

-35.7

-40.2

-47.3

-52.3

-31.5

-91.9

-69.9

-76.4

-71.9

MFE-
ensem
ble

-50.2

-65.19

-40.9

-49.7

-35.7

-39.8

434

-52.3

-29.9

-91.9

-59.4

-72.8

frequency

0.138474

0.00698483

0.478587

0.0271065

0.168191

0.041729

0.00297125

0.0662596

0.0291087

0.117067

0.0300145

0.0774752

0.0125102

diversity

7.79

15.25

3.33

13.96

5.78

6.55

16.81

7.06

8.13

8.47

9.16

7.03

10.57

AMFE

78523

253.691 27516
77852

31.64251207
72047

40.49504950
49505

424
31.04347826
08696
3216
33.54609929
07801
46.69642857
14286
29.71698113
20755
51.92090395
48023

35.65476190
47619

41.97802197
8022

36.87179487
17949

MFEI

230769
23

6.96538
461538
4615

0.89726
027397
2602

-1 .07631
578947
368

1.12765
957446
808

0.75957
426808
5106

0.85531
914893
617

0.92745
098039
2158

1.13695
652173
912

0.95454
545454
5454

1.16329
113924
05

0.96612
903225
8064

107605
633802
816

6.97162
162162
1623



Family

miR390

miR393

miR394

premiRNA

>Salinas_N00018_1293041_1293
237

>Salinas_000002_1_206450934..
206451119

>Salinas_000001_-
1_19714489..19714597

ZSaIinasﬁN001 50_581340_58144

>Salinas_N00029_1282473_1282
620

>Salinas_000001_1_317416784..
317416902

>Salinas_000002_-
1_18182752..18182275

>Salinas_000002_1_212111004..
212111105

;SalinasﬁN00031 _875521_87562

ZSaIinaSﬁN001 26_271720_27181

>Salinas_R00036_1604131_1604
223

>Salinas_000001_1_192294132..
192294289

>Salinas_N00015_1515697_1515
983

Sequence

AUUCUUAGUAAAUGAAUGAAUGAUG
CGGGAGACAAAUUGGAUCUUAAGUU
CUCUACGGUUGGACUGAAGGGAGC
UCCCUUCAUACUUUCAUUUAU

AAUAAAUUUAGAAGGGAGCUCUUUC
AGUCCAGUCCGAGACAGUUAGAUGA
CUAAUCGCUCAACUGCUGAAUCAUU
GGUUCAACAACAUACUGAAAUUGCU
AGGAUCAAUGUGUUUUUGAUCCAAU
GAAGCAGGAGUUGGAAGCCUAGUC
UUUGCUGUCGCGUCUUGGACUGAA
GGGAGCUCCCUAUUCAACUUUUCC

AAGCGAAGGGAGCUCCCUUCAGCCC
ACUCAUGGAUGUGAUUAAGGAAUUG
AACUAGCUGCCGACUCAUUCAUCUA
ACCACUGAGUAGAAAAGGAUUCAUU
UUAUGCUACUUUGAUUGAAUGAAUG
AUGCGGGAGAUCGUUUUCAUCCCU
UUCCAAUCUAUGCUUGGACUGAAGG
GAGCUCCCUCG

CAGGAAAUAAUCUGUAAAGCUCAGG
AGGGAUAGCGCCUACGUAUGAGUAU
AUCGUGUGUGCUUACAUAUACGAAU
AAUAUCAACGGAAGACGCUAUCUAU
CUUGAGUC

GUGGAAGAAGUCCAUGAAGCUCAGG
AGGGAUAGCAUCCGAAACAAAUCUU
UUACUAAAUAGAUUGUUUUCGACGC
HélégLCJAUCCUAAGCAUCAUAGAU uu

UCACAAAGAUGGAGUAGAAAAAAUC
CGUGAGACUCAAGAUAGAUAGCGUC
UUCCGUUGAUAUUAUUCGUAUAUGU
AAGCACACACGAUAUACUCAUACGU
AGGCGCUAUCCCUCCUGAGCUUUAC
AGAUUAUUUCCUGCUAUUUGAUC

ACAGUAGGAAAGAAUCUGUUAAGCU
CAGGAGGGAUAGCGCCUCUAUCUAU
AUCUUAUAUUGCAUAUACAUGCAUC
AUAUCAUAUCAUAUCUUGUGGCGCU
AUCCAUCUUGAGCCUCAC

GAUGGUGAUGUCUUGAAACCUUAUU
GUAACUUAAGGAUGAAUCCAAAGGG
AUCGCAUUGAUCCUAAAUUAGUCGU
GUAUGAUUUGGGAUCAUGCUAUCCU
UUUGGAUUCCUCCUUUGGUAACU

NNNNNNNUAUAUAUAUAUAUAUCCC
AUCCAUUGGAAGCAGUUUAAAGAUU
UCGAUCCGAGUUUAUAAUUUGGAUC
GBGCGAUCUCUUUGGAAGUUUCCG

GAAGUUACCAAAGGAGGAAUCCAAA
AGGAUAGCAUGAUCCCAAAUCAUAC
ACGACUAAUUUAGGAUCAAUGCGAU
I(A)(AZLCJIUUUGGAUUCAUCCUUAAGUUAC

NNNUCCAAAGGGAUCGCAUUGAUCC
CAAAUCUUAUAUGUCGUGUUUCUGU
GUAUGUAUGUAGCGAAUUGGGAUCA
UGUCAUCCUUUUGGAUUC

GAAUCCAAAAGGAUGACAUGAUCCC
AAUUCGCUACAUACAUACACAGAAA
CACGACAUAUAAGAUUUGGGAUCAA
UGCGAUCCCUUUGGANNN

AGAGUUUCUCAUGGGCAUAUAUGCA
GAGCCAGUUUGGCAUUCUGUCCAC
CUCCAUGUGUGUUAGUGUUUAUGG
CUGUGAAGAUUGCCAACAAUCGGAG
GUGGUCAGCCUGCUAAAUUAGCUCU
GUAAGUUUGUUCAUGAGAAACCCUA
GUAGCUAUA

UUCAUCUGAUCUCAUGGGUGUUUAA
CAAAGGGUUUCUAACAGAGUUCUUU
GGCAUUCUGUCCACCUCCCCUUUUA
UUUAUCAAAACCAACGGCUGUAAGA
GGGUAUAGAUAUACGGAAAAUACAA
GAAACUUUGUACAUCUGAGCGUGAA
GUUGAUGAGGGUCUAGUGUUAAGA
AUAGAAGGAAGAUAGAGAUGGUGGU
UUAUUAUUUGUGUGGGGGUGGAGG
UGGGCAUACUGCCAAUGGAGUUCU
GUUGGUAUCUCUUUGUAAAACCCUC
UUGAUGAUAUAUAUU

Len

93

93

287

22.335
025380
7107

22.702
702702
7027

23.148
148148
1481

19.047
619047
619

18.243
243243
2432

17.796
610169
4915

21.951
219512
1951

15.841
584158
4158

17.475
728155
3398

21.505
376344
086

17.204
301075
2688

24.840
764331
2102

25.087
108013
9373

27.411
167512
6904

26.486
486486
4865

32.407
407407
4074

32.380
952380
9524

30.405
405405
4054

28.813
559322
0339

25.203
252032
5203

25.742
574257
4257

36.893
203883
4951

21.505
376344
086

36.559
139784
9462

24.203
821656
051

27.526
132404
1812

20.304
568527
9188

22.162
162162
1622

17.592
592592
5926

20

20.945
945945
9459

22.033
898305
0847

16.260
162601
626

15.841
584158
4158

20.388
349514
5631

17.204
301075
2688

21.505
376344
086

19.108
280254
7771

14.285
714285
7143

29.949
238578
6802

28.648
648648
6486

26.851
851851
8519

28.571
428571
4286

30.405
405405
4054

31.355
932203
3898

36.585
365853
6585

35.643
564356
4356

25242
718446
6019

36.559
139784
9462

21.505
376344
086

31.847
133757
9618

33.101
045296
1672

GC

42.6395939086294

44.8648648648649

40.7407407407407

39.0476190476191

39.1891891891892

39.8305084745763

38.2113821138211

31.6831683168317

37.8640776699029

38.7096774193548

38.7096774193548

43.9490445859873

39.3728222996516

AU

57.3604060913706

55.1351351351351

59.2592592592593

60.9523809523809

60.8108108108108

60.1694915254237

61.7886178861789

61.3861386138614

62.1359223300971

58.0645161290323

58.0645161290323

56.0509554140127

60.6271777003484

UA-ratio

1.09259259259259

1.08163265306122

0.82857142857142
9

(1).882352941 17647

1.08823529411765

1.45161290322581

1.38461538461538

8.68421 052631578

9.5882352941 1764

1.31578947368421

1.20253164556962

GC-ratio

1.02439024390244

1.31578947368421

8.95238095238095

2.87096774193548

8.80769230769230 =

$.8571428571 4285

1.25

0.8

1.75609756097561

MFE

-85.5

-76.9

-39.8

-41.2

-42.2

-53.4

-23.5

-37.5

-39.1

-27.74

-73.9

-90.5

MFE-
ensem
ble

-85.5

-74.6

-39.8

-41.2

-40.1

-39.5

-53.4

-23.5

-35.1

-39.1

-27.74

-711

-64.85

frequency

0.00372767

0.00494202

0.0565367

0.00769441

0.004786

0.152678

0.131507

0.0759285

0.0893607

0.176693

0.254724

0.0528038

0.00166148

diversity

13.03

16.82

6.4

11.08

20.51

7.69

8.03

6.84

523

2.77

273

9.06

63.92

AMFE

;13.401 01522
84264

41.56756756
75676
36.85185185
18518
39.23809523
80952
28.51351351
35135
33.81355932
20339
43.41463414
63415
23.26732673
26733
36.40776699
02013
42.04301075
26882
29.82795698
92473

47.07006369
42675

31.53310104
52062

MFEI

1.01785
714285
714

0.92650
602409
6384

0.90454
545454
5455

1,00487
804878
048

0.72758
620689
6551

0.84893
617021
2765

113617
021276
595

0.73437
499999
9999

0.96153
846153
8462

1.07101
449275
362

0.80088
495575
2211



Family

miR395

miR396

premiRNA

>Salinas_R00244_1216359_1216
458
>Salinas_R00244_1079460_1079
559

>Salinas_R00244_1086851_1086
950

>Salinas_N00052_744921_74503
0

>Sanas_N00050_1470246_1470
35

S1S§Iinasz001 78_1373789_1373

>Salinas_N00103_1931219_1931
360

>Salinas_000001_-
1_206731189..206731339

ZSaIinasﬁN002257566896756698

>Salinas_000001_-
1_38334221..38334355

ZSaIinaSﬁR001 31_446709_44682

>Salinas_000001_1_206672193..
206672328

>Salinas_000001_-
1_38334213..38334362

Salinas_R00131_387681_38762

>Salinas_000001_1_61642007..6
1642162

>Salinas_R00123_1008933_1009

Sequence

AGCCAAGUGUCCCUCAGAGAUCCUC
CGAACACUACAUUGGGAUGCUUUAU
UAAUGAUUUCCUACUGAAGUGUUUG
GGGGAACUCCAAGGGCUACUUGACA

AGCCAAGUGUCCCUCAGAGAUCCUC
CGAACACUUCAUUGGGAUGCUUUAU
UAAUGAUUUCCUACUGAAGUGUUUG
GGGGAACUCCAAGGGCUACUUGACA

AGCCAAGUGUCCCUCAGAGAUCCUC
CGAACACUUCACUGGGAUGCUUUAU
UAAUGAUUUCCUACUGAAGUGUUUG
GGGGAACUCCAAGGGCUACUUGACA

CGAACCCCAAAGUUCCCCCAAACUC

UUCAGUAGAAAUUAUGUACAUGAUU

ACAAGUCAACACCUCUGCAGAGAUU

UCUAUUGAAGUGUUUGAAGGAACUC
UGGGAGUAAC

CUCCCACAGCUUUCUUGAGCUUUCU
AAUAGCAUCGCACAAGAAAUAGAUC
GGAAGUGCUCGAGUACAUAUGUACG
UAGAUUGAAAAGUUCAAGAAAGCUG
UGGAAA

UAUUGAUGUUCUCUCUAUCUUCCCA
CAGCUUUAUUGAACCGCAAAGAUUU
GAUAUAAAACCAAAGAUCGAGUAGA
UCAAAACCCAUGCAGUUCAAGAAAG
LCJ(LIJLGJUGGAAGAAUAGAAAGAGCACCA

AUUGUCAUAUUUUCCCACAACUUUC

UUGAACUUCGUUUAAUUAUCUGAAU

UCUCAAAAAGGAAUCCAAAAAGAAAA
UUCACGAAAAAUGAGAAAUCUUGAG

AACUAUGAAAGUUCAAGAAAGCUGU

GGAAGAAUAUGACUCU

AGUCAUAUUCUUCCACAGCUUUCUU
GAACUUUCAUAGUUCUCAAGAUUUC
UCAUUUUUCGUGAAUUUUCUUUUUG
GAUUCCUUUUUGAGAAUUCAGAUAA
UUAAACGAAGUUCAAGAAAGUUGUG
GGAAAAUAUGACAAUUCUACGGGAU
UUCCCACAGCUUUAUUGAACCGCAA
GAUCGAACUCAAAUAGACAGAGAUC
UAAAAGAUAACCAUAAGCAGUUCAA
GAAAGCUGUGGAAG

AAGUCCUUGCCAUGUUUUUCCACAG
CUUUCUUGAACUUUUCAAUCUACGU
ACAUAUGUACUCGAGCACUUCCGAU
CUAUUUCUUGUGCGAUGCUAUUAGA
AAGCUCAAGAAAGCUGUGGGAGGAC
AUGUCGAUU

GGUUGAUCCUCUCUCUAUCUUCCCA
CAGCUUUAUUGAACAGCAAAGAUUC
GAAUAGAUCAAUGUUGAACCAUGCA
GUUCAAGAAAGCUGUGGAAGAACAG
AAAGAGCACCAUUC

UUGAAUGAAUGGUGCUCUUUCUGU
UCUUCCACAGCUUUCUUGAACUGCA
UGGUUCAACAUUGAUCUAUUCGAAU
CUUUGCUGUUCAAUAAAGCUGUGG
GAAGAUAGAGAGAGGAUCAACCCAG
AAAAUUAAACAC

AGUAUACAAGUCCUUGCCAUGUUUU
UCCACAGCUUUCUUGAACUUUUCAA
UCUACGUACAUAUGUACUCGAGCAC
UUCCGAUCUAUUUCUUGUGCGAUG
CUAUUAGAAAGCUCAAGAAAGCUGU
SGGAGGACAUGUCGAUUUCUGGAC

AGAGUCAUAUUCUUCCACAGCUUUC
UUGAACUUUCAUAGUUCUCAAGAUU
UCUCAUUUUUCGUGAAUUUUCUUUU
UGGAUUCCUUUUUGAGAAUUCAGAU
AAUUAAACGAAGUUCAAGAAAGUUG
UGGGAAAAUAUGACAAU

AAUGGUGCUCUUUCUAUUCUUCCAC
GGCUUUCUUGAACUGCAUGGGUUU
UGAUCUACUCGAUCUUUGGUUUUAU
AUCAAAUCUUUGCGGUUCAAUAAAG
CUGUGGGAAGAUAGAGAGAACAUCA
AUACCAGAAGAAGCUUGUUAGUUUU
GGUUUG

GACUGGUGCuUuuUcuGuucuucc

Len

89

127

23
23

23

18.181
818181
8182

21.698
113207
5472

17.187
5

14.788
732394
3662

19.101
123595
5056

19.402
985074
6269

19.298
245614
0351

20

19.463
087248
3221

15.492
957746
4789

21.935
483870
9677

22.047

26
25

25

32.727
272727
2727

33.962
264150
9434

36.718
75

40.140
845070
4225

28.666
666666
6667

40.449
438202
2472

24.626
865671
6418

33.333
333333
3333

29.629
629629
6296

24.832
214765
1007

29.577
464788
7324

24.516
129032
2581

21.259

23
23

24

22.727
272727
2727

18.867
924528
3019

20.312
5

15.492
957746
4789

15.333
333333
3333

20.224
719101
1236

21.641
791044
7761

21.929
824561
4035

18.518
518518
5185

21.476
510067
1141

14.788
732394
3662

16.129
032258
0645

19.685

28
29

28

26.363
636363
6364

25.471
698113
2075

25781
25

29.577
464788
7324

40

20.224
719101
1236

34.328
358208
9552

25438
596491
2281

31.851
851851
8519

34,228
187919
4631

40.140
845070
4225

37.419
354838
7097

37.007

GC

46

46

47

40.9090909090909

40.5660377358491

375

30.2816901408451

31.3333333333333

AU

54

54

53

59.0909090909091

59.4339622641509

62.5

69.7183098591549

39.3258426966292

41.044776119403

41.2280701754386

38.5185185185185

40.9395973154362

30.2816901408451

38.0645161290323

41.7322834645669

60.6741573033708

58.955223880597

58.7719298245614

61.4814814814815

59.0604026845638

69.7183098591549

61.9354838709677

58.2677165354331

UA-ratio

1.07692307692308
1.16
1.12

0.80555555555555
5

0.75

3.7021 2765957446

g.7368421 0526315

1.3953488372093

0.5

1.39393939393939

2.7631 5789473684

1.075

1.37837837837838

1.35714285714286

1.52631578947368

1.74074074074074

1

g.95833333333333

0.8

1.15

8.84615384615384 ~

g.95454545454545

1.04347826086957

0.94444444444444

?.896551 72413793 |

0.88

1.08

0.90625

1.04761904761905

1.36

1

A

2

MFE

-45.9

-50.4

-50.4

-41.3

-40.6

445

-54.7

-276

-39.3

-53.7

-56.2

-563.8

-56.9

MFE-
ensem
ble

-45.9

-50.4

-50.4

414

-37.9

-37.5

-43.9

-54.3

-276

-51.2

-38.4

-53.7

-56.2

-53.4

-55.5

-56.5

frequency

0.461097

0.481117

0.481117

0.191044

0.171818

0.0130322

0.0389622

0.121655

0.164528

0.0998032

0.0113683

0.185434

0.119021

0.199573

0.00196763

0.106366

2.26

2.14

2.14

54

8.63

12.66

10.53

14.37

6.85

11.66

8.45

7.32

10.3

12.78

22.62

11.85

diversity

AMFE

-45.9
-50.4

50.4
3754545454
54545
38.30188679
24528
-30.546875
31.33802816
20141
36.46666666
66667
31.01123595
50562
38.20895522
38806
34.47368421
05263
39.77777777
77778
37.71812080
53591

37.88732394
3662

MFEI

6.99782
608695
6521

-1 .09565
217391
304

1.07234
042553
191

091777
777777
7778

6.9441 8
604651
1627

0.81458
333333
3333

1.03488
372093
023

1.16382
978723
404

0.78857
142857
1428

0,93090
909090
909

0.83617
021276
5957

103269
230769
23

0.92131
147540
9836

1.25116
279069
767

1.05084
745762
1



Family

miR397

miR398

miR399

miR403

miR408

miR477

premiRNA

059

>Salinas_N00005_1204552_1204
651
>Salinas_R00133_1957528_1957
627
>Salinas_N00019_366388_36646
6

>Salinas_R00043_1952575_1952
653

?SalinasﬁR0024971 87820_18800

gSaHnas_NOO174_685285_68540

>Salinas_N00038_1468795_1468
954

>Salinas_000002_-
1_209987372..209987501

>Salinas_R00083_1831307_1831
452

;SalinasﬁNOOOZGj 04537_10470

>Salinas_000002_1_13961283..1
3961446

>Salinas_R00182_1029256_1029
373

>Salinas_R00193_1132955_1133
097

3Salinas_R00182_1029090_1029

Sequence

ACAGCUUUCUUGAACUGCUUAUGGU
UAUCUUUUAGAUCUCUGUCUAUUUG
AGUUCGAUCUUGCGGUUCAAUAAAG
ggguGGGAAGACAGAGAAAGGAUCA

CAGAGAACUUAAAACGUCAUUGAGU
GCAGCGUUGAUGAAUCUCAGCUGUA
AAUCACGGUGUUUCGUCAACCCUGC
ACUCAAUUAUGUUUUGAGUUCUUUU

AAAAGAACUCAAAACAUAAUUGAGU

GCAGGGUUGACGAAACACCGUGAUU
UACAGCUGAGAUUCAUCAACGCUGC
ACUCAAUGACGUUUUAAGUUCUCUG

CUGCAGGGGCGACCUGAGAACACAU
GGCGGAAUGUGAUUUGUUGCACAU
UgAA%AUGUGUUCCCAUGUCGCACC
UGUU

CAACAGGUGCGACAUGGGAACACAU
GUUAAAUGUGCAACAAAUCACAUUC
ngCéUGUGUUCUCAGG ucGccce

UGCA

CCCAACAAGGGCAUAACUCCAUAGG
AGUGACACUAAGAACACAUAUGGUU
GAAUUGCUAUCUCCACUGCAUAUUC
AUAUGUUGUACAGUACAAAUUUUCG
AUGCACAUACAGUUGUUUGUGAGAC
AUUGUGUGAACCAUCCAUUUGUGUU
CUCAGGUCACCCCUUUGGAGCACCC
uGuuucc

AAGCGUAUAGGUGAAUUACUGGGUA
AGAUCUCCUUUGGAAGCUUGGUUU
CUUUUAAUAUUACUAGAUUGUAAUG
GGAGUCACGUUGCCAAAGGAGAUUU
GCCCAGUGAUUCGUUAUACGUAC

UAGUGAGUCAUAAGCGAACUAAUUG
CAGGGCGUCUCUCCUCUGGCAGAA
AACCCUAAUUAAUUUUCCCAUUGUC
GAAUGAUUUUGGAUAUAUGGAAGAU
UUAGAACGCUAUUUGCCAAAGGAGA
GUUGCCCUGUAUCUGGUUUGCUUA
AUCGAGUCAAGA
UGAUGGAUCAAUCAUCAAGCGAAAU
CAGUUAAAGGACUACUUUCUAUUGG
CAUAUUUAUUUAAAAUAUGUAAUCC
AUGAUUAUUAGUCUUAUUAUGAUAU
ggSGAAGGAGAGUUGCCCUGUAACU

UUUUGAGAAGAGGCUUAUUUUGUG
UUUGUGCGUGAAGCUAACGAUGUAA
CCAGGUGGUUGAAUCGAUGCUGAU
CUAUGAAUUAAACUGAUGCCGGAGG
AUAUGUUCGUUAGAUUCACGCACAA
ACUCGUAAUACGUCUUUUCACUU

UGUUAAGGUAAAUAUAAUGUGUAGA
UGGAGAUGUGAGGGUAGACAGGGA
CGAGACGGAGCCCGAAAAAGACUGA
UGGAUACUUAAUACAGUAUUAUAGU
UUUUUUCGUGCACUGCCUCUUCCC
UGGCUAUCCUUUGUUCUCUCUACAC
AUGUGUUCUUUAAUUAUAU

CCAAGGCAUUGAUUGCUUGCUCUCC
CUCAAGGGCUUCUAGCAUUGACCCU
ACAUGUAUGUAAUGCCUCUUAUUCU
UAUAUAAGACUAAGAGCAUGUGUUU
GGAGGUCUUGCUAGAGGCUUGCGA
GUGAGAUCAGAUACUCAAUGUCUUG
UUACAAGUCAAAAA

GCUAUUAAGGCAGCUUUUUGCCAUC
UCUCCCUCAAAGACUUCUGACAUUU
UGAAAUGGCCAAAAGUCUCCAAUGU
CUGGGGUCUUUGAGGAGGGAUGGC
AAACCGUUGUCUUGAUCUA

UCACUUGAGGCAAAAGUUGUUAACU

CUCCCUCAAGGGCUUCUCAUUUGCC
UUCCUAUUUCACACAUUUGUGGCGU
UGUGUGUGUAAAUUAUGGCACAAUA
GAAGCUCUUCGAAGGAGGGACGACA
AAUUUGGUCUUAUAGAUU

UGGAAGGCAAUGGUUGUUAACUCUC
CCUCAAGGGCUUCUUGCCUUUUAG
UUUUGUUAUGUUUUGUUGAGAUUAU
GAAACAUAUAUGCAAGGAGGUCUU
GGGGGGUUUUAACAAACAAUGUCUU

Len

79

79

G

244094
4882

20

20

27.848
101265
8228

22.784
810126
5823

18.681
318681
3187

24.590
163934
4262

225

17.054
263565
8915

23.972
602739
726

22.754
491017
9641

21472
392638
0368

22.881
355932
2034

21.678
321678
3217

25.196
850393
7008

A

842519
685

26

34

21.518
987341
7722

27.848
101265
8228

26.923
076923
0769

26.229
508196
7213

28.125

32.558
139534
8837

26.027
397260
274

26.946
107784
4311

26.380
368098
1595

23.728
813559
322

25.174
825174
8252

22.834
645669
2913

[o3

039370
0787

20

20

22.784
810126
5823

27.848
101265
8228

23.626
373626
3736

14.754
098360
6557

18.125

13.953
488372
093

15.753
424657
5342

16.167
664670
6587

20.245
398773
0061

22.033
898305
0847

19.580
419580
4196

13.385
826771
6535

U

874015
748

34

26

27.848
101265
8228

21.518
987341
7722

30.769
230769
2308

34.426
229508
1967

31.25

36.434
108527
1318

34.246
575342
4658

34.131
736526
9461

31.901
840490
7975

31.355
932203
3898

33.566
433566
4336

38.582
677165
3543

GC

40

40

50.6329113924051

50.6329113924051

42.3076923076923

39.344262295082

40.625

31.0077519379845

39.7260273972603

38.9221556886228

41.7177914110429

44.9152542372881

41.2587412587413

38.5826771653543

AU

60

60

49.3670886075949

49.3670886075949

57.6923076923077

60.655737704918

59.375

68.9922480620155

60.2739726027397

61.0778443113772

58.2822085889571

55.0847457627119

58.7412587412587

61.4173228346457

UA-ratio GC-ratio

1.30769230769231

(1).76470588235294 1

1.29411764705882 ' 1.22222222222222

0.77272727272727 0.81818181818181
3 8

1.14285714285714 | 3-79069767441860

1.3125 1.66666666666667

1.11111111111111 | 1.24137931034483

1.11904761904762 | 1.22222222222222

1.31578947368421  1.52173913043478

1.26666666666667 1.40740740740741

1.2093023255814  1.06060606060606

1.32142857142857  1.03846153846154

1.33333333333333 | 1.10714285714286

1.68965517241379  1.88235294117647

MFE

-52.6

-38.9

-39.5

-38

-57.5

-57.2

-69.2

-38.2

-51.5

-71.2

-62.7

-50.6

-52.9

MFE-
ensem
ble

-52.6

-38.3

-39.5

-37.8

-49.5

-57.2

-69.2

-37.8

-71.2

-59.9

-50.3

-52.9

frequency

0.411627

0.276784

0.64835

0.312085

0.00461386

0.0241791

0.103934

0.0277088

0.0196219

0.0492661

0.0372869

0.0718564

0.0237085

0.148818

1.86

3.97

1.05

1.86

252

12.64

7.56

7.87

15.79

7.49

13.66

7.18

9.64

11.07

diversity

AMFE

44.80314960
62992

-52.6

-38.9

;18.1 0126582
27848

31.59340659
34066

46.88524590
16393

-43.25

29.61240310
07752

35.27397260
27307

42.63473053
89202

38.46625766
87117

50.84745762
71186

35.38461538
36154

41,65354330
70866

MFEI

1.07358
490566
037

-1 .31499
999999
999

0.97249
999999
9999

6.98749
999999
9999

6.94999
999999
9999

0.74675
324675
3246

119166
666666
666

106461
538461
538

-0.955

0.88793
103448
2758

109538
461538
461

0.92205
882352
9412

1.13207
547169
811

0.85762
711864
4066

107959
183673
469



Family

miR530

miR536

miR5368

miR5532

miR5564

miR6113

miR6275

miR6478

miR845

premiRNA

>Salinas_R00206_678465_67859
4

Z?glinasﬁNom 47_1197349_1197 | AACCCCUGA

>Sanas_R00028_1754142_1754
38

>Salinas_R00061_1921916_1922
036

>Salinas_R00233_2014130_2014
305

>Salinas_N00185_1096769_1096
927

;SalinasﬁR00250795397 1_95405

>Salinas_N00080_1116738_1116
871

ESaIinaSﬁR00083769O1 79_69031

7Sa|inas_N001 63_783536_78366

>Salinas_N00035_1837391_1837
704

>Salinas_R00087_1128044_1128
164

>Salinas_R00199 1685184 1685

Sequence

UGuU

CUCAAGAUGUUCAGUUUUUUAUCUG
CAUUUGCACCUGCACCUUUACUUCA
UACACCCUCUUGUCUUUUUUCUCAG
GGGUUUGAGAAUUACAAAGGUGCAG
GUGUAUCUGCAGACGAAAUGCCAUC
UUNNN

NNNAAGAUGGCAUUUCGUCUGCAGA
UACACCUGCACCUUUGUAAUUCUCA
GAAAAAAGACAAGAGG
GUGUAUGAAGUAAAGGUGCAGGUG
CAAAUGCAGAUAAAAAACUGAACAU
CUUGAG

GGCGAAAGAUCUAGAUCUAAAACCA
AAGAUGCUGCAUUUACCUGCAUUUG
CACCUGCACCUUUCUACUUUUCUCC
UCCUCCAUCUUCAUUUUCGCCACCG
ACCACCAUUAGCACCACCACCGUCC
ACCAGUCCACCGCCAUCACAUAAUC
AUAUGGUGUGAGUGGAAUAAGAGAA
GAAAGGUGUAGGGCAAGUGCAGGC
UAAUGCAAUUUUUGGGUUCAUGUAA
UCAUAUGAUUAUCUUU

AAGCUUAAGAGGAUGUUUUUUAGAC
GCACACAAGUGUGGAACCAUAGAAU
CAUACUACAUGCAGUCUUCAUGGUU
AUGGUGCCACGCUGUGUGCGUCUA
AAGAUACACCGCUCUUAAGAGA

UUCACUGUUCCCUGGGAUUGGCUU
UGGGCUUUUCCUGCGCAGCUUAGG
UGGAAGGCGAAGAAGGCCUCCUUC
CGGGGGGGUCCGAGCCAUCAGUGA
GAUACCACUCUGGAAGAGCUAGAAU
UCUAACCUUGUGUCAGGACGUACG
GGCCAAGGGACAGUCUCAGGUAGA
CAGUUUC

AGGACUCGAACCUCCACGCUCUUUA
GCACAAGAUUUUGAGUCUCGCGUG
UCUACCAUUUCACCACCAAGGCAUC
UUGAAAGUGAAUCAUAUUCCAUGAA
UAUGAUAUCUAUCUAGUGUGAUGUA
UGGAAUAUAUGAUAAAAGUGGAGUG
UUGGAGUAUU

UUUCUACCUCCAAUUCUGUGCAGCA
AUUCGUCGAACAGUUUGAGUGCAAA
CGACGAUAUUGUUCAUAGCAGUGGU
AGGAGUUU

UUCAUUCUAAUGCAAUGUCAUCACC
UCUGAAACUCAAGAACACGUCGUCU
UCGAAGUCGAAUCUCUAAUUCUUUC
UUUGUUCAGUAAACGAUGUGCUCUU
AUGUUUCGAGGUUAUGACGUUGGU
UAACAAUCAU

UAUAAUUAGGGGGAAGAUGUUCUUC
AGCUUCUUUUUGCUGCUUCCACUGA
AAUUUGUUUGCGGAGAAGAACCUGG
CGAGGAAGUCUUAGUGGAAGUAGCA
ACGAGAAGCUUGGAACAAUCAAAUA

AUCCCCCCAuUUUCC

GGUUUUAAAAUACAAAUCCGACCUU
AGCUCAGUUGUUAGAGCGGAGGAC
UGUAGUAGGCAACAAGCCAAUGGCC
AUCCUUAGGUCGCUGGUUCGAAUC
SESCAGGUCGGAAUUAUAUU UUAAA

UUUAAUCAUUCGACAUACGUUUGAU
UGAUUGUGUGUUCAAGUGUUUGUU
AGUCUUAUUGAUGUACCUGUUAAAG
AUCUAAUCGAUCUAAAGAGUUUUCA
ACUCUUCAAUUGGUAUCAGAGCAAG
AGACUGUGUAAUCUAUACGCAUCUC
UUAUGUUGAAGAAGGUUUUAGGGU
UUUCCGCUAUUAUCGUUUUCUGCUA
GAACCGUCAUUCUUCAUUGACGCAG
UUCUUAGACUUCGAUCAUACCCUAA
CUUUUUUUACUAGUCUGAUCUUGAG
CAGGUUUCAAAACAAAAUCAUCAUG
UCUCUUGAAGAUUCGC

UUGAAGUUUUUUUUUAAGAAAUGAG
CUUCAGUGGUAUAGAAGGCCCUUU
GAAAAUCAGAGUUCCGUUUUCAAAU
AGCAACCACUAUGGCUCUGAUACCA
AUUGUUGAGAGAAAAACUUUGA

UUCAUAAACUCAUCAAUUGGUAUCA

Len

240

83

314

88

17.692
307692
3077

22.307
692307
6923

17.916
666666
6667

23.140
495867
7686

31.25

20.754
716981
1321

22.891
566265
0602

16.417
910447
7612

23.571
428571
4286

24.603
174603
1746

17.515
923566
879

19.834
710743
8017

20.454

21.538
461538
4615

36.153
846153
8462

275

29.752
066115
7025

20.454
545454
5455

29.559
748427
673

25.301
204819
2771

26.119
402985
0746

27.857
142857
1429

28.571
428571
4286

25.796
178343
949

32.231
404958
6777

29.545

22.307
692307
6923

17.692
307692
3077

26.25

19.834
710743
8017

23.863
636363
6364

18.238
993710
6918

19.277
108433
7349

20.895
522388
0597

19.285
714285
7143

19.047
619047
619

17.834
394904
4586

14.876
033057
8512

17.045

36.153
846153
8462

21.538
461538
4615

28.333
333333
3333

27.272
727272
7273

24431
818181
8182

31.446
540880
5031

32.530
120481
9277

36.567
164179
1045

29.285
714285
7143

27.777
777777
7778

38.853
503184
7134

33.057
851239
6694

32.954

GC

40

40

44.1666666666667

42.9752066115703

AU UA-ratio

57.6923076923077  1.67857142857143

57.6923076923077 | J-59574468085106

55.8333333333333 ' 1.03030303030303

GC-ratio

0.79310344827586
2

1.26086956521739

0.68253968253968
3

57.0247933884297 | 991

55.1136363636364

38.9937106918239

42.1686746987952

37.3134328358209

42.8571428571429

43.6507936507936

35.3503184713376

34.7107438016529

37.5

44 8863636363636  1.19444444444444

61.0062893081761 ' 1.06382978723404

57.8313253012048 ' 1.28571428571429

62.6865671641791 1.4

57.1428571428571  1.05128205128205

56.3492063492063 | 397222222222222

64.6496815286624 1.50617283950617

65.2892561983471 ' 1.02564102564103

62.5 1.11538461538462

1.30952380952381

1.13793103448276

1.1875

0.78571428571428
6

1.22222222222222

1.29166666666667

0.98214285714285
7

1.33333333333333

1.2

MFE

-50.1

-48.1

-74.5

-56.5

-68.5

-43.5

-25.6

-43.3

-63.7

-43.2

-79.1

-30.1

-25.1

MFE-
ensem
ble

-45.9

-44.9

-568.83

-52.9

-43.1

-24.8

-43.3

-63

-43.2

-78.1

-22.4

-25.1

frequency

0.0314664

0.117034

0.000616105

0.053323

0.0119095

0.00792791

0.0507109

0.226247

0.0840016

0.193118

0.000108417

0.0029799

0.150655

diversity

15.67

11.16

41.19

7.64

31.99

16.81

13.5

5.21

7.83

12.18

40.49

26.1

4.52

AMFE

258.538461 53
84615

251 04166666
66667

46.69421487
60331

38.92045454
54545

27.35849056
60377

30.84337349
39759

32.31343283
58209

-45.5

34.28571 428
57143

25.19108280
25478

2487603305
78512

MFEI

6.96346
153846
1538

-0.925

6.70283
018867
9244

1.08653
846153
846

0.70618
556701
0308

0.70161
200322
5806

0.73142
857142
8571

-0.866

1.06166
666666
666

0.78545
454545
4546

0.71261
261261
2612

0.71666
666666
6666



Family

premiRNA

271

>Salinas_R00210_766531_76678
6

>Salinas_N00109_79891_80216

Sequence

GAGCAGGAGGCUGUGUAAUUCAUAC
ACAUCUCUUCUGUGAAAGAAGUGAU
UAGGGUUUAUUCC

UUACUUUAUUGAUUUGCCUGUUAUA
AAGAUCUAAUCGAUCAAAGAGUUUU
GCGAACUUAUCAAUUGGUAUCAGAG
CAGGAGGCUGUGUAAUUCAUACACA
UCUCUUCUGUGAAAGAAGUGAUUAG
GGUUUAUUCCGCAUUAACUAAUAUU
UAUUGAGCCGUCACUCCAUAAUUGA
CGUAUCUCAUUAUUUAUUCAUUUUG
CCCUAAUAUUACAUAUUACAAGUCU
GAUCUUUCAAACAGGUUAAACGAUC
AAGCAU

GAAGGCGCCGGCGUGAUCGAUACA

CACUGAAGAUUGUUUUUAUGAUCUU
GGGAUUUUGAAUAUAUGUAUUUGAC
AGAAUACUUAACUACUUAUGCCUUG
UUUUAAAUGGAAUUAAUUAUGUUUU
AAAAAUGAAAAAUUUGUUUGAAAAAU
UUGAGUUGUUACAAUUGGUAUCAGA
GCCUUGGUUUGAGGGAUUCGGGUG
CACCUUCGGGGGUAACUGAACUCAA
ACCGAGGAUUUGAGGAAACUUUUCA
AAUAAAGGCAUAAACUUUUGUAAAU

GGUUUUGUGGUAAGCAAGAAAGAAG
géﬁUGUGUACGAUCAGUCAGCGCC

Len

256

326

G

545454
5455

15.625

23.619
631901
8405

A

454545
4545

30.468
75

30.981

[o3

454545
4545

17.187
5

12.883

U GC

545454
5455

36.718
75 32.8125

32.515

AU

67.1875

UA-ratio

1.20512820512821

GC-ratio MFE

8.90909090909090 607

595092 | 435582 337423 36.5030674846626 63.4969325153374 1.04950495049505 1.83333333333333 -96.9
9

0245

8221

MFE-
ensem
ble

-59.1

-82.84

frequency

0.00333993

1.97E-05

22.44

71.91

diversity

AMFE

28.52272727
27273

-23.7109375

-29.72392638
03681

MFEI

0.76060
606060
606

0.72261
904761
9047

6.81428
571428
5713



