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CARACTERIZACAO DO GENE creA DE Colletotrichum lindemuthianum
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Introducao -114; complexo HAP na posicao -10; PacC, na posicao -1130.
Todos os tfungos do género Colletotrichum estdo em um unico
gTrupo,pois apresentam os aminodcidos altamente conservados, nos

A antracnose é uma doenga que acomete o feijoeiro-comum
(Phaseolus wvulgaris L.) causada pelo fungo hemibiotrofico

Colletotrichum lindemuthianum. Durante a interacdo com o demais grupos fungos de espécies diferentes que apresentam o
hospedeiro, esse fungo produz enzimas responsaveis por mesmo género também apresentam esse padrdao de conservagao
degradar o tecido vegetal. O gene creA codifica uma proteina como pode ser visualizado na figura1 (A).

reguladora que atua na repressao catabolica do carbono em
fungos filamentosos. A proteina CreA controla a expressao de .
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Identificar no genoma de C. lindemuthianum e caracterizar o 63 e 2
gene creA e sua proteina putativa. Analisar a expressao do gene oo hassae it
na fase biotréfica e na fase necrotrofica § o[ Jrerocema andnaceu e
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. Foi utilizado o genoma sequenciado de C. lindemuthianum. A 2 2- ) S| o [ esciua Tempos de infecgéo
3 da raca 89 numero de acesso MASP00000000.2. | L Fucanom Eﬁﬁ:ﬁ . Figura 1. (A) Filogenia de sequéncias
A analise da expressao diferencial do gene creA foi teita por gPCR . i de aminoacidos de CreA de 48
em diferentes tempos de infeccdo (penetracdo [24h], fase L e diferentes fungos. Foi usado o método
biotréfica [24 a 96] e inicio da fase necrotréfica [120h]) e em meio n T s s de Maxima Parcimonia. Os numeros
minimo com 2 % de glicose. O alinhamento das sequencias de i | clertna sderton proximos - aos — ramos _indicam &
C, . : . . . - o8 achnelluia suecica porcentagem de repeticoes da analise
aminoacidos dos 48 micro-organismos foi feito utilizando a . =] | Lachnellia cervina de bootstrap, com base em 3.000
ferramenta online Clustal. Uma arvore filogenética foi construida T hophyon b replicatas. (B) Expressdo relativa do
utilizando o software MEGA 5.0. Foi feita busca manual e a e gene creA em diferentes fases de
identificacdo dos cis-elementos presentes na regido promotora: - Ly T Operndemedn desenvolvimento do fungo na planta
PacC, o regulador da expressao de genes em resposta ao pH; L Atemanatenussima.
CAAT BOX , que atuam como sinais basicos para a transcricao; - | Teemees ki Foram detectados transcritos do gene
HAP, complexo que regula genes relacionados a respiracao o+ — [Fsperaitos mer creA em todas as fases de
celular; CreA, repressor catabolico. : + | sweonensems | desenvolvimento do fungo na planta,
Promotor  Codracadora Terminador .| mas houve expressdo diferencial
= 1200 pb IO B [ significativa quando o fungo foi
oy — ' [penicilum decumoens glj/ltgfad? em melo/mimmo Cél)ptencjlio
da sequéncia de 0 — | Penicilium canescens o de glicose, que é uma condicao de
Busca por: radgao e arvore repressao de genes que codificam
TATA BOX filogenética proteinas envolvidas no catabolismo de fontes de carbono mais
paCc U complexas.
rap Gomplex Resultados e Discussdo Conclusodes
A sequéncia codificadora putativa do gene creA possui 1.221 O gene creA possui alta similaridade com proteinas ortologas de
pb e a proteina deduzida apresenta 406 aminoacidos. Nao foram outras espécies de Colletotrichum, sendo altamente expresso na
identificados introns. A analise da regido promotora revelou presenca de glicose. A analise do gene creA auxiliara na compreensao
alguns cis-elementos putativos e sitios de ligacao a fatores de da regulacao da repressao catabolica do carbono e a sua relagdo com a
transcricao relacionados a regulacao de creA: CAAT box na posi¢ao expressdo de genes pectinoliticos e de patogenicidade.
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