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Metabdlitos secundarios de fungos entomopatogénicos como potenciais inseticidas
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Avangos nas tecnologias de sequenciamento e ferramentas computacionais tém
permitido minerar genomas de fungos entomopatogénicos, que sdo uma importante
fonte de metabdlitos secundarios e ainda pouco explorados diante do potencial que
apresentam. O surgimento de microrganismos e pragas super resistentes e a
necessidade de empregar substancias ambientalmente amigaveis em diversos
setores como a agricultura exigem o uso e desenvolvimento de novas estratégias,
junto com abordagens bem consolidadas, que permitam a descoberta eficiente de
novas moléculas de interesse. Assim, o objetivo deste trabalho foi empregar analises
de expressao génica diferencial para propiciar a identificagdo de clusters génicos
associados a sintese de metabdlitos secundarios potencialmente envolvidos na
viruléncia de fungos entomopatogénicos. Para isso, clusters génicos foram preditos
para quatro espécies de Beauveria e sua identidade foi avaliada por ferramentas de
bioinformatica. Dados experimentais envolvendo duas linhagens de Beauveria
bassiana em condicdes de infecgcao foram obtidos de plataformas publicas a fim de
identificar genes diferencialmente expressos em diferentes modelos experimentais.
Os resultados da analise da expressao génica diferencial foram associados aos
clusters génicos preditos para identificar possiveis correspondéncias. Uma busca
dos clusters génicos que apresentaram genes diferencialmente expressos foi
realizada na base de dados especializada MIBIiG a fim de avaliar o nivel de
informacgéo ja disponivel acerca destes clusters. Como resultado foram identificados
19 clusters génicos conservados entre as linhagens analisadas apresentando genes
com expressao aumentada, sendo que dois desses clusters génicos com padrao
consistente de expressao entre os diferentes modelos ja sao conhecidamente
associados ao evento de infecgao, sendo eles o da ooporeina e o da tenelina, a qual
apresenta atividade inseticida, sugerindo que os outros clusters com padrdo de
expressdo semelhante assim identificados também podem estar associados a
producdo de fatores de viruléncia, podendo ser investigados futuramente com uma
analise de conservagdo mais abrangente e utilizando dados de outros modelos
experimentais.



