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A eficiente degradacdo dos residuos de biomassa lignocelulolitica, utilizados na producdo do etanol de
segunda geracdo (2G), requer a etapa de hidrélise enzimética. O coquetel enzimatico necessdrio é
composto por enzimas CAZy que, por seu alto custo, limita a producdo do biocombustivel. O fungo
filamentoso Penicillium echinulatum destaca-se por sua capacidade de producdo de enzimas CAZy,
sendo alvo de pesquisas biotecnoldégicas que visam a concepcdo de linhagens hiperprodutoras de
coquetéis enzimaticos. Uma forma para aumentar a producdo enziméatica é a analise da regulacdo génica
que pode ocorrer a nivel transcricional, etapa na qual estdo envolvidos elementos regulatérios como os
promotores-nlcleo, essenciais para o processo da transcricdo, e os sitios de ligacdo dos fatores de
transcricao (TFBS). O objetivo deste trabalho foi identificar in silico os TFBS e os promotores-nicleo dos
genes das enzimas: bgll (beta-glucosidase), cbhl (celobiohidrolase), egll e egl2 (endoglucanases).
Foram extraidas as sequéncias promotoras compreendidas entre -200 upstream e +40 downstream em
relacdao ao cédon de iniciacdo para cada gene. Para predicdo dos promotores-nlcleo foi utilizada a
ferramenta ElemeNT. A predicdo dos TFBS foi realizada pela ferramenta TFTools, utilizando os fatores de
transcricao (TFs) disponiveis no CIS-BP Database do fungo P. oxalixum devido a sua proximidade
filogenética a P. echinulatum. Foram preditos TFBS de nove TFs reguladores de celulases verificados em
P. oxalicum: CreA, Hsfl, CxrB, Flboc, HAP2, RhaR, StuA, AreA e Homeobox. Em bgll, foi identificado o
TFBS de CreA (regulador negativo). J& CxrB (regulador positivo) foi predito nas sequéncias promotoras de
cbhl e egl2. Hsfl (Heat-shock - regulador de stress) foi identificado em todos os genes. Os TFs preditos
pela ferramenta j& foram caracterizados em P. oxalixum, sugerindo que diversos motivos de ligacao
permanecem conservados entre as duas espécies. A ferramenta ElemeNT identificou promotes-nucleo
como TATA-box, Iniciador, Bridge e DPE. Os elementos TATA-box, em cbhl, e Iniciador, em egl2,
apresentaram PWM-score maximo, indicando a conservacao das sequéncias promotoras presentes em
eucariotos. O mapeamento in silico dos elementos regulatérios é crucial para concepcao de linhagens
hiperprodutoras de enzimas, j& que a identificacdo de alvos potenciais reduz custos, impactando na
otimizacdo da producdo enziméatica e na producdo de etanol 2G, contribuindo para transicdo energética
global.
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