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RESUMO:

O género Paecilomyces é amplamente encontrado em habitats naturais e artificiais, como solos, plantas,
insetos ou mesmo em ambientes urbanos. Apesar da ampla distribuicdo geografica e diversidade
funcional, o relato e a identificacdo de espécies do género ainda é um desafio, particularmente em areas
tropicais pouco exploradas, como a floresta Amazo6nica. Nesse contexto, a Colecdo de Microrganismos de
Interesse Agrossilvicultural do Instituto Nacional de Pesquisas da Amazénia (CMIA-INPA) abriga um acervo
valioso de isolados fungicos provenientes de diferentes habitats amazonicos, representando uma
oportunidade para investigacdes taxon6micas e bioprospeccao. O presente estudo teve como foco
investigar a diversidade de Paecilomyces depositados na CMIA-INPA por meio de andlises filogenéticas
multigénicas. Durante o levantamento foram identificados 156 depédsitos do género, os quais foram
submetidos a sequenciamento gen6mico por meio da plataforma Illumina, utilizando leituras pareadas
(paired-end) de 150 pares de bases (pb) com 30X de cobertura e a montagem de novo foi realizada com o
software SPAdes. Para este estudo foram avaliados 74 isolados por meio de analise filogenética com base
em trés marcadores: &#946;-tubulina (BenA), calmodulina (CaM) e RNA polymerase Il subunidade maior 2
(RPB2). As reconstrucdes filogenéticas revelaram a presenca de oito espécies, incluindo as ja descritas P.
dactylethromorphus (41), P. lagunculariae (01), P. lecythidis (23). Além destas, a inferéncia bayesiana e de
maxima verossimilhanca forneceram alto suporte (PP &#8805; 0,98 e ML &#8805; 80) para a delimitacdo
de quatro clados filogenéticos distintos, que ndo agruparam com nenhuma espécie conhecida. A
congruéncia dos dados moleculares entre os trés loci analisados reforca a validade dessas linhagens como
possiveis novas espécies. Esses achados ressaltam a relevancia cientifica das colecdes de culturas
microbianas, como a CMIA-INPA, que desempenham papel crucial na preservacao, documentacao e
disponibilizacao de recursos genéticos, sendo fontes inestimdaveis para o avanco do conhecimento sobre a
diversidade flngica, especialmente em ecossistemas megadiversos como a Amazébnia. A identificacdo de
novas espécies a partir de material preservado demonstra o valor duradouro dessas colecées como
infraestrutura estratégica para a pesquisa em micologia sistemdtica, ecologia de fungos e possiveis
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aplicagcbes biotecnoldgicas, demonstrando que essas colecées podem ser um reservatério de novas
espécies.
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