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A produção de etanol de segunda geração (2G) enfrenta limitações 
ligadas ao aproveitamento da xilose da biomassa lignocelulósica e à 
baixa tolerância de leveduras às condições adversas da fermentação. 
Nesse contexto, a levedura não convencional Spathaspora passalidarum 
apresenta capacidade de fermentar xilose, mas sua sensibilidade a 
estresses típicos (oxidativo, osmótico e etanólico) limita aplicações 
industriais. Em Saccharomyces cerevisiae, os fatores de transcrição YAP1 
e MSN2/4 participam da resposta adaptativa a esses estresses. Porém, a 
função de seus ortólogos em S. passalidarum permanece desconhecida, 
o que limita o desenvolvimento de linhagens mais robustas.

OBJETIVOS
Neste estudo, caracterizamos os genes YAP1 e MSN-like de Spathaspora 
passalidarum na resposta a estresses oxidativo, osmótico e etanólico, por 
meio de ensaios de complementação em linhagens laboratoriais e 
mutantes (Δyap1 e Δmsn2/Δmsn4) de Saccharomyces cerevisiae.
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1. Avaliação da tolerância a estresses em linhagens transformadas e não 
transformadas:

2. Estratégia geral de clonagem e transformação de levedura:
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Figura 1. Ensaio de tolerância de S. cerevisiae ∆msn2/4 expressando o gene MSN-like de S. 
passalidarum a estresses oxidativo, osmótico, etanólico e controle. Média ± DP de DO₆₀₀ 
nm (de 3 colônias individuais).

Figura 2. Ensaio de tolerância de S. cerevisiae ∆yap1 expressando o gene YAP1 de S. 
passalidarum a estresse oxidativo e controle. Média ± DP de DO₆₀₀ nm (de 3 colônias 
individuais).

O gene MSN-like de S. passalidarum conferiu resistência apenas ao 
estresse oxidativo, enquanto o YAP1 não restaurou esse fenótipo em S. 
cerevisiae. Essa divergência funcional ressalta o potencial de fatores de 
transcrição na engenharia genética de linhagens industriais mais 
robustas.
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Importante: foi realizada 
uma etapa de otimização de 

códons para o gene 
MSN-like e YAP1 de S. 

passalidarum em relação ao 
códon CTG. 
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