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Resumo 
 

Ferramentas de bioinformática e sequenciamento de genoma cada vez mais eficientes e com menor 
custo tem contribuído com a identificação de um vasto número de grupos de genes relacionados a 
síntese metabólica, os BGCs. A identificação de compostos bioativos crípticos por meio da estratégia 
de mineração não é suficiente para obtenção de metabolitos secundários de interesse, uma vez que, 
fatores epigenéticos podem influenciar na expressão de genes crípticos. O regulador LaeA é 
considerado um fator importante para desbloquear a expressão de metabólitos crípticos, já constatado 
em vários fungos. Este trabalho teve como objetivo realizar análise de sintenia das sequências dos 
genes que flanqueiam o LaeA em 16 espécies de Trichoderma e analisar a correlação filogenética dos 
isolados, com intuito de verificar a conservação gênica da região. A análise ocorreu com a busca da 
sequência que codifica o regulador global LaeA e cerca de cinco genes a montante e a jusante ao 
LaeA nos genomas de dezesseis isolados, utilizando o software Genious Prime. As sequências foram 
analisadas por meio do pipeline clinker & clustermap.js para análise de sintenia. A árvore filogenética 
foi obtida por meio da comparação do genoma das dezesseis linhagens no programa MEGA 7. Alguns 
dos genes que flanqueiam o laeA ainda não tem suas funções bem definidas no gênero Trichoderma, 
outros já possuem suas proteínas bem identificadas neste gênero e em outros, conforme analisado no 
NCBI. Dentre elas, estão enzimas relacionadas com a síntese de metabólitos primários e secundários. 
Grupos de genes específicos com alta similaridade também foram observados em quatro isolados, 
que podem ter se inserido na região por meio da transposição de genes. Essas análises podem ser 
importantes para fornecer informações a respeito da conservação de proteínas em espécies de 
Trichoderma. Ficando evidente a alta identidade do gene laeA nos dezesseis isolados, demonstrando 
ser um gene conservado em Trichoderma spp. 
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