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RESUMO:

Peptideos tém ganhado destaque como solucdes promissoras para desafios terapéuticos, agricolas e no
combate a resisténcia bacteriana. Dentre eles, os RiPPs (peptideos ribossomais modificacées pOs-
traducao) despertam interesse crescente devido a sua diversidade estrutural e funcional. A biossintese
desses compostos é codificada por clusters de genes biossintéticos (BGCs), que apresentam variabilidade
na composicao de genes entre diferentes organismos, o que reflete em sua diversidade estrutural. Com o
avanco das ferramentas genO6micas e bioinformaticas, tornou-se possivel identificar in silico esses BGCs e
prever a estrutura dos produtos naturais associados. Nesse contexto, o género Trichoderma, reconhecido
por sua capacidade de produzir compostos bioativos, representa uma fonte promissora para a prospeccao
de novos RiPPs. O objetivo deste trabalho foi identificar e caracterizar os BGCs relacionados a RiPPs em 10
genomas de espécies de Trichoderma isoladas de sedimentos de rios da Amazénia, além de avaliar as
variacdes na composicdo de genes desses clusters. Os genomas analisados pertencem a colecdo da
Embrapa Amazo6nia Ocidental e foram sequenciados na plataforma lllumina, utilizando leituras pareadas
(paired-end) de 150 pares de bases (pb). A montagem de novo foi realizada com o software SPAdes e a
anotacao de genes foi realizada com a ferramenta Augustus. A identificacdo de BGCs do tipo RiPPs foi
realizada via FungiSMASH. Para explorar a diversidade de RiPPs no conjunto de genomas foi utilizado BiG-
SCAPE. No total, foram identificados 60 BGCs relacionados a RiPPs, distribuidos entre as seguintes
linhagens: CPAA-TMS8 (6), CPAA-TM14 (6), CPAA-TM15 (7), CPAA-TM26 (5), CPAA-TM42 (8), CPAA-TM44 (6),
CPAA-TM58 (1), CPAA-TM63 (8), CPAA-TM67 (9) e INPA 2475 (4). A andlise de similaridade revelou a
formacao de sete familias génicas distintas contendo clusters de RiPPs, duas dessas familias sdo
compostas pelas mesmas linhagens (CPAA-TM67, CPAA-TM42, CPAA-TM14, CPAA-TM63 e CPAA-TM15).
Curiosamente, a maioria das RiPPs formaram singletons (35), revelando clusters nao compartilhados e
linhagem-especifica. Uma outra familia agrupou seis linhagens (CPAA-TM26, TM42, TM8, TM67, TM14 e
TM15), todos contendo o gene ustYa, que codifica uma proteina de modificacdo pés-traducional associada
a biossintese de peptideos ciclicos como a ustiloxina. Apesar de compartilharem esse nicleo, o genoma
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CPAA-TM14 apresentou uma insercao de um gene biossintético, sugerindo possivel diversificacdo
funcional que pode resultar na producao de novas variantes de RiPPs. Os isolados CPAA-TM42 e CPAA-
TM67 foram presentes na maioria dos agrupamentos. As andlises genbmicas e bioinformaticas
empregadas forneceram uma base robusta para futuras abordagens funcionais, incluindo expressao
heteréloga, caracterizacdao estrutural e testes de bioatividade. Estes resultados destacam o potencial
inexplorado da biodiversidade microbiana amazénica e reforcam a importancia da gendmica de fungos na
descoberta de novos scaffolds quimicos com aplicacao farmacolégica e agricola.
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