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Resumo

Pinhdo-manso (Jatropha curcas) é uma oleaginosa promissora para producdao de biodiesel. A
composicao do coproduto gerado apds a extracdo do 6leo, chamado de torta, o torna um potencial
candidato para ser usado na suplementacdo animal. No entanto, para tais fins, se faz necessaria a
inativacdo de compostos toxicos presentes nesse residuo, como os ésteres de forbol (EFs). Os EF sdo
diterpenos que podem induzir respostas inflamatdrias agudas e a formagao de tumores em animais.
No cenario de biodestoxificacdo, o basidiomiceto P. pulmonarius degrada com eficiéncia esse
composto e ainda produz cogumelos comercialmente viaveis. Neste contexto, o presente trabalho
teve como principal objetivo identificar genes envolvidos nesse processo de biodestoxificacao, por
meio de sequenciamento paralelo massivo do transcritoma de P. pulmonarius via lllumina HiSeq
2500. O transcritoma do basidiomiceto foi analisado em trés momentos distintos e em torta de
pinhdo-manso com presenca (bioensaio T) e auséncia de EFs (bioensaio NT). Os pontos escolhidos
(3, 7 e 11 dias) foram baseados nos resultados da curva de degradacdo dos EFs ao longo de 30
dias de cultivo sdlido. O transcriptoma do fungo foi montado usando o software EvidentialGene
e assim mapeados um total de 23.297 genes. Foram identificados 351 genes diferencialmente
expressos (DEGs) no cultivo do basidiomiceto em torta de pinhdo-manso tdxica, dos quais 234
estavam superexpressos e 117 reprimidos. Genes que codificam para proteinas como citocromo
P450, hidrofobinas e heat shock foram regulados positivamente no tratamento T, em todos os dias
avaliados. Além disso, as fun¢des dos genes anotados foram classificadas pelas analises de gene
(GO). As analises de expressdo diferencial de genes obtidos neste trabalho fornecem os primeiros
dados sobre os possiveis mecanismos envolvidos no processo de biodegradagdao, e podem ser
usados para elucidar as vias metabdlicas e principais proteinas envolvidas nesse bioprocesso.
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