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Introdução: O grupo pestalotioides que incluem espécies pertencentes aos gêneros Pestalotiopsis, 

Neopestalotiopsis e Pseudopestalotiopsis, podem ser encontradas como saprófitas, endofíticas ou fitopatogênicas. 

No Amazonas recentemente foi identificada e descrita em guaranazeiro a espécie Pseudopestalotiopsis gilvanii 

agente causal manchas foliares que podem ser confundidas com antracnose (1), outro patógeno deste gênero é 

Pseudoestalotiopsis theae (Sawada) Maharachch., K.D. Hyde & Crous (2014) é um fitopatógeno comumente 

conhecido como agente causal da mancha cinzenta do chá (Camellia sinensis e Theae sinensis), no entanto, ataca 

diferentes gêneros de plantas, e para países produtores de chá como Japão e China o patógeno é um grande 

problema às plantações (2, 3). Os fungos fitopatogênicos utilizam diversas estratégias no processo de infecção e 

colonização da planta, como por exemplo produção de metabólitos secundários tóxicos e proteínas efetoras que 

afetam o hospedeiro modificando a estrutura e função da célula, além de impedir a resposta imune do hospedeiro 

(4). E com o advento das tecnologias de sequenciamento de nova geração e com a facilidade de obtenção de 

genomas e transcriptomas tornou-se possível a predição e análise in silico de enzimas relacionadas a 

patogenicidade ou virulência e de moléculas efetoras as quais possuem papel fundamental na infecção e isso 

tornou-se uma alternativa no controle de doenças, sendo estas baseada no bloqueio ou distúrbio da ação das 

proteínas efetoras (5). Com base nisso, o presente estudo tem como objetivo realizar uma análise comparativa com 

base no genoma completo de Ps. theae e Ps. givanii de genes que codificam efetores e proteínas degradadoras de 

carboidratos (Cazymes) visando obter informações sobre os mecanismos utilizados por estes patógenos durante a 

infecção. Material e métodos: O acesso ao patrimônio genético foi autorizado pelo SISGEN Nº AB6B14F. O 

secretoma foi predito a partir do genoma de Ps. Theae (CYF27) e do genoma de Ps. gilvanii (genoma não público) 

utilizando a plataforma de bioinformática SignalP 5.0, Phobius e TMHMM 2.0, para predição de Peptídeo Sinal, 

ScanProsite (Motivo: PS00014 ER_Targeting), e o PredGPI para predição de proteínas secretadas que contêm uma 

âncora GPI. A anotação funcional do secretoma será feita na plataforma dbCAN HMMER. A predição de 

candidatos a efetores, foi realizada na plataforma R (Pacote Biostrings) para seleção de sequências com 

comprimento máximo de 200 aminoácidos e conteúdo mínimo de cisteína de 3%. O software EffectorP 1.0 foi 

usado em paralelo na predição de candidatos a efetores. E o servidor web de ScanProsite foi usado na seleção de 

proteínas cujas as sequências apresentam nos primeiros 90 aminoácidos o motivo: [YFW]-x-C), estas serão 

confirmadas como candidatas a efetor (6). Resultados e Discussão: Na predição do secretoma utilizando as 5 

plataformas, foram identificadas 1.217 de 14.786 sequências de proteínas analisadas para Ps. theae e 1.154 de 

14722 para Ps. gilvanii como possíveis candidatos a efetores. A anotação funcional no dbCAN das 1217 

sequências, 327 foram como proteínas degradadoras de carboidratos (Cazymes) em Ps. theae e Ps. gilvanii das 

1.154, 313 são Cazymes com base na similaridade com outras proteínas fúngicas. No Programa R (Pacote 

Biostrings) foram preditos 78 e 88 proteínas candidatos efetores tendo o conteúdo máximo de 200 aminoácidos e 

um conteúdo mínimo de cisteína de 3% para Ps. theae e Ps. gilvanii respectivamente, estes resultados diferem da 

predição do EffectorP onde foram preditos 360 (Ps. theae) e 350 (Ps. gilvanii) proteínas candidatos efetores. Já o 

motivo: [YFW]-x-C), foram localizados em 454 (Ps. theae) e 464 (Ps. gilvanii). Com base nos resultados acima 

descritos, foram preditos 698 e 696 candidatos efetores para Ps. theae e Ps. gilvanii respectivamente.  

Apoio: FAPEAM, CNPq, CAPES e EMBRAPA.  
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