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A levedura Spathaspora arborariae foi isolada de madeira em decomposi-
¢ao coletada nos ecossistemas de mata atlantica e cerrado brasileiros, e
tem recebido bastante atengao, em funcéo da sua capacidade de utilizar
xilose para produzir quantidades consideraveis de etanol (até Y, ~0.50

g etanol g-1 xilose) (CADETE et al., 2009). A biomassa celulésica € uma
fonte de biocombustiveis subutilizada, e leveduras do género Spathaspora
possuem potencial biotecnoldgico para prover genes, enzimas e o ar-
cabougo gendmico para engenharia de linhagens visando a producéo
eficiente de etanol a partir de biomassa renovavel (WOHLBACH et al.,
2011). O presente trabalho visou montar o genoma de S. arborariae a
partir de dados de sequenciamento gendémico.

O sequenciamento do genoma foi realizado utilizando a estratégia de
whole-genome shotgun com a plataforma 454. A montagem final foi
realizada utilizando o montador Newbler com os parametros-padrao
(MARGULIES et al., 2005). A técnica de eletroforese de campo pulsatil,
pulsed field gel eletrophoresis (PFGE), foi utilizada para se estimar o nu-
mero de cromossomos e o tamanho médio do genoma de S. arborariae.
A predicéo génica ab initio foi realizada utilizando o programa GeneMark-
hmm com os parametros padréo, e treinado com os arquivos hmm de
Saccharomyces cerevisisae (BORODOVSKY; LOMSADZE, 2011). A
anotacgao génica automatica foi realizada utilizando o programa BLAST+
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(CAMACHO et al., 2009) para realizar buscas no banco de dados nr, com
pontos de corte de: 1) e-value de 10-5; 2) identidade minima de 50% e 3)
porcentagem minima de alinhamento da query de 80%. A predigéo de ge-
nes de RNA ribossomal (rRNA) foi feita utilizando o programa RNAmmer
com os parametros padrdao (LAGESEN et al., 2007), e a predicao de RNA
transportador (tRNA) foi realizada utilizando o programa tRNAscan-SE,
escolhendo-se os parametros para maximizar a sensibilidade (LOWE;
EDDY, 1997). Para validar a montagem utilizamos as Unicas sequéncias
disponiveis de S. arborariae no NCBI, as quais correspondiam a diferen-
tes porgdes do gene de rRNA dessa espécie. Essas sequéncias de rRNA
foram entdo alinhadas ao gene de rRNA predito a partir do genoma de

S. arborariae, de modo a detectar possiveis erros de montagem quando
comparadas a sequéncia conhecida de rRNA dessa espécie (CADETE et
al., 2009).

O dado bruto resultante do sequenciamento compreendia um total de
915.700 reads contendo 657.682 paired-ends, totalizando 291.670.584
nucleotideos sequenciados. O tamanho estimado do genoma de acordo
com o PFGE foi de 12 Mb, de modo que a cobertura média de sequencia-
mento foi de 23X. A montagem final continha 439 contigs e 41 scaffolds, e
um tamanho final de 12.708.019 pb ap6s excluirmos os 162.563 nucleoti-
deos ndo-determinados (Ns ou Xs, aproximadamente 1% da montagem).

O genoma montado possui um N50 de ~679 kb (6 scaffolds) e um N90O
de ~ 202 kb (18 scaffolds), e um conteudo GC de 31,7%, compativel

com outros genomas proximamente relacionados, filogeneticamente
(WOHLBACH et al., 2011). N6s detectamos 6595 genes de tamanho
superior a 100 nucleotideos, dos quais 5569 possuiam sequéncias simi-
lares no banco de dados nr. Localizamos os genes de rRNA no scaffold
9, e 187 genes de tRNA espalhados ao longo do genoma. As sequéncias
de rRNA disponiveis no banco de dados NCBI alinharam-se com 100% de
identidade ao gene de rRNA predito em nosso estudo, demonstrando que
a nossa montagem é coerente com as Unicas sequéncias de S. arbora-
riae disponiveis a partir de outras fontes. As proximas etapas do projeto
compreenderao a busca por possiveis genes envolvidos no metabolismo
de xilose.
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