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% CS Caracterizacao de fatores de transcricao que regulam a expressao
'U de enzimas lignoceluloliticas em Penicillium echinulatum.
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enzimatica corresponde a 40% do total dos gastos no processo de — = —= s
producéo de etanol 2G [1]. O fungo filamentoso Penicillium echinulatum é Seauenciamento i S

um eficiente degradador de biomassa lignoceluldsica, devido ao potencial
do seu sistema enzimatico extracelular [2]. Uma grande variedade de
enzimas CAZy é secretada pelo fungo, particularmente celulases e

Montagem do
Genoma

hemicelulases que séo classificadas em familias de glicosil hidrolases [3]. o
Essas enzimas atuam sinergicamente na degradagao da parede celular I
vegetal. A hidrolise enzimatica transforma a celulose, um polissacarideo [re ™ e N _ LA s
insoltvel, em unidades de glicose. Esse processo é importante paraque a [isms.,. oo Q) Aritise Evolutiva R q
fermentagdo possa ocorrer, e por conseguinte a produgédo de etanol a | e I [ 4PredigéoeAnotagéo
partir de fontes alternativas de biomassa vegetal [4]. Nos mecanismos de [ sttt trati] IR F e */ dos Genes
regulacido génica estao envolvidos fatores de transcricdo que regulam a 6 Realizagao dos Alinhamento [ 1_:1%“'“:s;“;gﬁ?ug:?u";“;ﬁ:z;za

expressao de enzimas lignoceluloliticas, dentre os quais destacam-se: {E:

CLRA, CLRB, ACE1, CREA e XLNR, que atuam na ativagao ou repressao . e

dos genes das enzimas lignoceluloliticas [5]. =

Y N Em P. oxalicum os fatores de transcricdo CLRA e CLRB sao regulados por

Al’\nlr“l celulose e hemicelulose e regulam positivamente a transcricao de genes

T! ! } de celulases e hemicelulases, sendo CLRB o principal ativador de

) l I - ——— expressao de celulases. CREA é regulado pela fonte preferida de carbono,

Q(;;ézj)%, e sendo o principal repressor da expressao de celulases e hemicelulases.

- Esse fator de transcricdo atua de forma intermediaria reprimindo a

mﬂ expressdo de CLBR e XLNR. JAaACE1 é regulado por celulose e reprime a

Biomassa =TT Etano] 2G transcricdo de genes de celulases e hemicelulases. A expressao de
Pre-trat t ano - Am & ati s

Lignocelulésica re-tralamento ENZIMATICA celulases e hemicelulases também ¢é ativada pelo fator de transcricao

XLNR, o qual é regulado por celulose e hemicelulose. S0 necessarias
analises experimentais in vitro para comprovar a atuag¢ao dos respectivos
fatores de transcricado em P. echinulatum [6] [7].

Fonte preferida
de carbono

Caracterizar fatores de transcricao que regulam a expresséo das enzimas
lignoceluloliticas e analisar os genes ortélogos dos fatores de transcricao
em relacio a outros Ascomycetos.
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* 1 Isolamento do DNA gendmico de alto peso molecular. | stio de Ligagao do I//éf/f{/‘{/%){/)‘{?///
Fator de Transcricao

REGIAO REGULATORIA REGIAO CODIFICANTE

2 Sequenciamento do genoma atraveés da plataforma
lHlumina HiSeq 2500.

% 3 Filtragem dos reads paired-end do lllumina e montagem

e ® [eragETE S e v, 790, A caracterizacdo dos fatores de transcricdo €& fundamental para

compreender os mecanismos de regulacao das enzimas lignoceluloliticas.

" i . y o Tornando possivel a engenharia dos fatores de transcricdo, bem como dos
A predigcdo e anotacao dos genes foi realizada utilizando o pipeline

Funannotate v1.3.4. O genoma possui tamanho igual a 30,5 MB, foram sitios d_e Ii.gagéo dos mesmos nas regi.f)es promotoras. Permitindo assim a
ol 4 preditas 8744 proteinas, sendo 132 anotadas como IPR07219: Fungal- potencializacao da expressdo génica e a otimizacdo da producao
specific TF domain e 162 anotadas como IPR01138: Fungal Zn(2)- enzimatica e tornando mais acessivel o processo de hidrdlise enzimatica
Cys(B}binuciear clusterdomain. da biomassa lignoceluldsica. A diminuicdo dos custos dos complexos
enzimaticos € fundamental para alavancar a producdo de biocombustivel

A analise evolutiva dos principais fatores de transcrigdo foi feita de segunda geracao, contribuindo para transicédo energética global.

utilizando as suas sequéncias de proteinas preditas além das proteinas
ortélogas em outras 11 espécies de Ascomycota, cujas sequéncias
foram extraidas do banco de dados Uniprot e a ortologia foi verificada
utilizando o software Proteinortho5v5.16.b.
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