CAZYMES, PEPTIDASES E LIPASES SECRETADAS DO FUNGO FITOPATOGENICO
Pseudopestalotiopsis gilvanii (CPAA222): UMA ABORDAGEM GENOMICA
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Introducdo: A cultura do guarand é de importancia econdmica e social para o estado do Amazonas, sua produtividade
na safra de 2019 foi de 218 Kg/ha, bem abaixo ainda da média nacional de 274 Kg/ha (1). Entre os fatores que limitam a
produtividade do guaranazeiro no estado do Amazonas, destacamos as doengas fungicas, que aqui encontraram condicdes
favoraveis para o seu desenvolvimento como altas temperaturas e alta umidade (2). A mais nova ameacga ao cultivo do
guaranazeiro tem como agente causal uma nova espécie de fungo fitopatogénico, Psedopestalotiopsis gilvanii que apresenta
sintomas que podem ser confundidos com os da antracnose causada pelo Colletotrichum guaranicola, como lesdes necréticas
nas folhas de coloragdo marrom, que sdo bem visiveis dentro de um curto periodo ap6s a inoculagéo e progride para completa
necrose da folha resultando na sua queda (3). Diante da disponibilidade do sequenciamento completo do isolado CPAA22 do
Ps. gilvanii estamos conduzindo andlises gendmicas visando identificar fatores com potencial envolvimento na sua patogénese,
com especial atencdo para as CAZymes, peptidases e lipases, devido ao conhecido envolvimento destas enzimas na patogénese
de fitopatdgenos (4,5,6). Neste aspecto, este trabalho teve como objetivo identificar candidatos a fatores de
viruléncia/patogenicidade no secretoma de Ps. gilvanii com especial énfase para as CAZymes, peptidases e lipases. Material
e métodos: A predi¢do do secretoma foi iniciada com a detec¢do de proteinas com peptideo sinal na regido N-terminal pelo
SignalP5.0 (https://services.healthtech.dtu.dk/service.php?SignalP-5.0) e Phobius (phobius.sbc.su.se/data.html), auséncia de
dominio transmembrana pelo Phobius e TMHMM2.0 (http://www.cbs.dtu.dk/servicess TMHMMY/). Uma vez preditas quanto a
presenca de peptideo sinal e auséncia de dominio transmembrana, as proteinas foram entdo escaneadas quanto a presenca de
motivo de retencdo ao reticulo endoplasméatico usando o ScanProsite (http://prosite.expasy.org/) e classificadas quanto
probabilidade de serem ancoradas por GPI usando o PredGPI (http://gpcr.biocomp.unibo.it/ predgpi/), sendo estas removidas
do conjunto de proteinas preditas como secretadas. A anotagdo do secretoma predito para as proteinas relacionadas ao
metabolismo de carboidratos (CAZymes) foi conduzida no servidor da web dbCAN2 (http://bcb.unl.edu/dbCANZ2/),
selecionando as ferramentas HMMER, DIAMOND e Hotpep. Ja a anotagdo das peptidases secretadas foi realizada no servidor
da web MEROPS (http://merops.sanger.ac.uk/index.shtml), adotando e-value minimo de 1x10-5. Finalmente, a anotagéo das
lipases secretadas para as trés superfamilias de lipases GX, GGGX e Y foi conduzida usando a “lipase engineering database”
(http://www.led.uni-stuttgart.de/), adotando e-value minimo de 1x10-5. SISGEN N° AB6B14F. Resultados e discussdo: O
secretoma predito do Ps. gilvanii resultou em um total de 1217 proteinas, das quais 314 foram anotadas pela CAZy database.
A classe predominante de CAZymes foi a glicosil hidrolases (GH=176), seguida por enzimas ativas auxiliares (AA=76),
carboidratos esterases (CE=32), polissacarideos liases (PL=28), modulo de ligacdo a carboidratos (CBM=24) e glicosil
transferase (GT=2). As GH além de mais frequentes foram também as mais diversas com 52 familias. A abundancia de enzimas
de degradacdo de parede celular, como as GHs sugerem que as Cazymes podem ter um importante papel na interagdo do Ps.
gilvanii com o guaranazeiro. Ps. gilvanii possui em seu genoma 122 peptidases secretadas, incluindo serino (S=78), metalo
(M=22), aspartico (A=13), glutamico (G=6) e treonino (T=3) peptidases. Entre as serino peptidases oito foram anotadas como
membros da familia das subtilases (SO8A). Subtilases codificadas pelos genes (Bcserl e Bcser2) foram descritas com
envolvimento na formac&o esclerética, conidiacdo e viruléncia em Botrytis cinerea (7). Enquanto que as sete cdpias da serino
peptidase da familia S53, apresentaram identidade com as sequéncias do gene FGSG_10343 que ndo apresentou
relacionamento com a viruléncia em Fusarium graminearum (8). Ps. gilvanii possui também 106 lipases secretadas distribuidas
entre as trés superfamilias GX =57, GGGX =44 e Y =5. Entre as GX destacamos a lipase tipo 3 (PF01764), cujas sequéncias
apresentaram identidade com sequéncia da lipase codificada pelo gene FGL1, requerido para a viruléncia em F. graminearum
(9) e com o efetor AGLIP1 de Rhizoctonia solani (10) e 13 cutinases (PF01083) que apresentaram identidade com sequéncias
do gene MfCUT1, que contribui para a viruléncia em Monilinia fructicola (11), com o gene Pbcl que afeta a patogenicidade
de Pyrenopeziza brassicae (12) e com o gene cutA que néo afetou a patogenicidade de Fusarium solani (13).
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