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Papiliotrema laurentii UFV-1, isolada do solo, é uma levedura oleaginosa St : ’

capaz de acumular lipidios que podem ser utilizados em processos “r,
industriais, como a producao biodiesel de terceira geracao, um combustivel S
renovavel, e ingredientes para alimentos plant-based. Essa levedura IS
metaboliza agticares presentes em hidrolisados lignocelul6sicos, como EEESY
xilose, como fonte de carbono e energia. Portanto, identificar os transportes nEERRh,
de pentoses em P. laurentii UFV-1 é fundamental para otimizar a producao s S
de lipidios. =
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Identificar genes de transportadores de pentoses em P.laurentii UFV-1 por T
meio de abordagens de bioinformaética. LA
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Material e Métodos ou Metodologia
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Genoma Dados do Uniprot Dados da literatura BLASTp e HMM Candidatos a transportadores

Figura 2. Arvore filogenética de transportadores reconstruida. As sequéncias
proteicas foram alinhadas no MEGA X MUSCLE. A arvore foi reconstruida usando o
método Neighbor-Joining com bootstrap = 500. Grupos de transportadores com fungdes
I oo O < Bestfive | 1=. < dif 3 d dif

candidates e 1ferentes sao representados com cores diferentes.
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Figura 1. Topologia da membrana dos cinco genes previstos como transportadores de Figura 3. Agrupamento. esicr.utural dos .cincc? tr?nsportadores C.1e xilose
xilose. Os resultados foram previstos usando CCTOP em configuracdes default. Os previstos. O JBrowse2 foi ut111z.ado pata V1sual1z.agao do genoma lmear,e. a
quadrados vermelhos indicam dominios citosdlicos; os amarelos indicam os funcao dos genes agrupados foi prevista por meio de um BLASTp e analise

transmembrana e os azuis indicam dominios extracelulares. pelo .InterproScan. Os genes foram agrupados em categorias, representadas
por diferentes cores, de acordo com a fungao prevista.
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Identificamos cinco possiveis transportadores de
® CNP xilose em P. laurentii UFV-1 com base nas
C ! q sequéncias de aminoacidos. Em estudos futuros,
os resultados in silico serdo validados por meio

de testes in vivo.
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