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INTRODUCAO

Os fungos do género Malassezia sdo 0s organismos eucariotos mais prevalentes na
microbiota da pele humana (BOEKHOUT et al., 2010; WU et al., 2015). Utilizam lipidios como
propriedade fisiologica para seu crescimento no meio; com excecdo da espécie M.
pachydermatis, todas as espécies sdo dependentes de um meio lipofilico (BOEKHOUT et al.,
2010, p. 2). O género Malassezia € encontrado em varias partes do corpo, causando doengas
de pele comuns, como a pitiriase versicolor e Dermatite Seborreica, sua alta adaptabilidade
ao corpo humano e prevaléncia entre 0s outros eucariontes, a torna Unica. Porém, mesmo
com muitos genomas de fungos do género disponiveis, mais informac6es biomoleculares
sobre esses organismos sdo necessarias. Atualmente, das 18 espécies conhecidas no
género, apenas o0 mitogenoma dos fungos Malassezia furfur, Malassezia globosa CBS 7966,
Malassezia restricta KCTC 27527, Malassezia restricta CBS 7877 e Malassezia sympodialis
ATCC 42132, estdo disponiveis na plataforma da National Center for Biotechnology
Information (NCBI), com acesso publico. Muitos mecanismos biomoleculares estao
relacionados com o género malassezia, que podem ter ligacdo com a etiologia de infeccbes
ou com mecanismos fisiolégicos da microbiota. Um dos exemplos desses mecanismos
biomoleculares foi publicado pelo nosso grupo de pesquisa relatando que a caquexia pode
estar envolvida com disbioses da microbiota do trato gastrointestinal, inclusive da microbiota

fungica, incluindo espécies do género Malassezia (JABES et al., 2020). Apesar da caquexia
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ser mais comum na presenca de canceres, muitas infeccdes podem causar este quadro. O
sequenciamento dos fungos da microbiota pode melhorar a compreensao de mecanismos
indutores mais complexos (GENTON et al., 2019). O sequenciamento de mitogenoma flngico
€ de extrema relevancia nas areas biolégicas, uma vez que serve de marcador genético
fundamental em muitas areas de pesquisa, incluindo genética de populacdes, biologia
evolutiva, filogenética e filogeografia, estudos de biodiversidade e ecologia molecular. Assim,
devido a relevancia do género Malassezia na microbiota humana, a andlise de tais
mitogenomas e sua prospeccao mostram-se necessarias, o que pode contribuir na andlise
filogenética e perfil bioldgico do género. Pode contribuir com pesquisas futuras relacionadas
as infeccbes por fungos patogénicos desta espécie, inclusive analise do microbioma e na

elaboracé@o de novos medicamentos anti-fingicos.

OBJETIVOS
Assim, 0 presente projeto tem por objetivo a montagem de novos genomas mitocondriais de
diferentes espécies do género Malassezia utilizando dados publicos de sequenciamento WGS

disponiveis no banco de dados do NCBI SRA.

METODOLOGIA

A presente analise foi realizada a partir de bibliotecas de Sequenciamento Completo do
Genoma (Whole Genome Sequencing ou WGS) do género Malassezia disponiveis no banco
de dados SRA (Sigla para Sequence Reads Archive) do NCBI para as espécies Malassezia
vespertilionis, Malassezia dermatis, Malassezia nana, Malassezia equina e Malassezia
caprae. Os dados brutos do sequenciamento foram importados para a plataforma Galaxy
Europe (https://usegalaxy.eu/) e montados a partir da ferramenta NOVOplasty v4.3.1, usando

como semente 0 genoma mitocondrial previamente sequenciado da M. japonica
(KY911090.1). Os genomas mitocondriais foram anotados wusando o Mitos2

(http://mitos2.bioinf.uni-leipzig.de/). Para validacdo dos resultados obtidos, a anotacdo dos 34

mitogenoma de 9 espécies foi realizada a partir do processo descrito com intuito de validar o
processo descrito acima. Os mapas circulares dos mitogenomas foram montados a partir da
ferramenta GenomeVx (http://wolfe.ucd.ie/GenomeVx/) (CONANT; WOLFE, 2008).

RESULTADOS E DISCUSSAO:

Caracterizamos o mitogenoma de cinco espécies do género Malassezia, M. dermatis, M.
nana, M. equina, M. caprae e M. vespertilionis, com comprimento variando de 27,284 pares
de bases (pb) a 40,970pb. Entre os genomas sequenciados, M. equina se torna o segundo

menor mitogenoma do género, atras da M. japonica ja previamente descrita. O indice CG de
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23.4% a 37.7%, tendo a M. caprae o maior indice, os dados dos mitogenomas estdo

apresentados na Tabela 1, e 0 genoma circular na Figura 1.

Tabela 1. Caracteristicas dos mitogenomas montados.

Espécie Tamanho GC (%) PCG tRNA TrRNA NCBIID
Malassezia dermatis 38,991pb 316 15 25 2 DRR042689
Malassezia nana 42,127 pb  31.9 15 23 2 DDR043258
Malassezia equina 27,284 pb  32.9 14 18 2 SRR2136627
Malassezia caprae 25254 pb  33.7 14 18 2 SRR2132347
Malassezia vespertilionis 40,970 pb  23.4 14 20 2 SRR6206152

GC(%) = porcentagem de guanina citosina; PCG = genes potencialmente codificadores; NCBI =
National Center for Biotechnology Information; pb = pares de bases.
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Figura 1. Mapa do genoma mitocondrial das espécies: Malassezia caprae, Malassezia equina,
Malassezia dermatis, Malassezia nana and Malassezia vespertilionis.

Malassezia equina SRRZ136627
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Nas ultimas décadas, o estudo sobre o genoma de microrganismos vem aumentando,
especialmente por conta de doencas que porventura eles podem causar. Outrossim, houve a
introducédo de novas espécies, como: M. globosa, M. obtusa e M. restricta, a partir de analises
mais detalhados sob seu genoma, sua morfologia e atividade metabdlica, 0 que mudou as
perspectivas das doencas de pele (SCHLOTTFELDT et al., 2002). Atualmente, o género
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Malassezia é diverso e compreende 22 espécies, com numerosas cepas funcionalmente
distintas (THEELEN et al., 2019). Muitas espécies de Malassezia sdo causadoras de doencas
em humanos, causando desde lesBes com invasédo tecidual, a infeccbes sistémicas, mais
raras e graves. Em alguns casos essas infec¢cdes podem ter um aspecto imunolégico indireto
envolvido, como ocorre em casos de dermatite seborreica, com mecanismos obscuros de
patogenicidade. A PV é uma infecgdo superficial da epiderme, comum em diversas areas
geograficas, especialmente nos trépicos. A infeccdo é causada principalmente pela
Malassezia globosa, porém outras espécies vém sendo envolvidas com a doenca, inclusive
M. furfur, a primeira descricdo da PV em humanos (BOEKHOUT et al., 2010, p. 176-186;
OLIVEIRA et al., 2014, p. 37-40). A caracterizacdo do mitogenoma dos fungos pode colaborar
com a filogenia dos mesmos, assim como auxiliar no entendimento no mecanismo fisiolégicos

dos mesmos.

CONSIDERACOES FINAIS

O método utilizado na montagem de genomas mitocondriais mostrou-se satisfatorio nas
especies Malassezia vespertilionis, Malassezia dermatis, Malassezia nana, Malassezia
equina and Malassezia caprae, e pode ser um mecanismo satisfatério para avaliacédo
taxonémica e no entendimento de mecanismos bioldgicos e fisiopatoldgicos das espécies do

género.
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