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A levedura basidiomicétic@ryptococcus gatti € comumente encontrada em regides tropicais
e subtropicais, sendo responsavel por causar toarigse, doenca que pode acometer pele,
pulmdes e sistema nervoso central, e podendo aiteEionar a casos graves de meningite e
meningoencefalite. A sequéncia genomica da linhaB26b deC. gattii, assim como a sua
anotacado, € disponibilizada pelo BroadInstituBeyptococcus gattii Sequencing Project,
Broad Institute of Harvardand MIT) desde 2009. Rabencao dos modelos génicos, foram
empregados diversas plataformas de anotacdo aitamé@&mo o Augustus, o0 FGNESH e
outros preditoresle novo. Contudo, é crescente a constatacédo da falhasdestgramas em
delimitar perfeitamente os modelos génicos. Pomgke, em dados ja publicados de nosso
grupo alguns genes ndo possuem uma estrutura des édntrons condizente com as
proteinas ortdlogas (Schneider Rde O, Fogaca N#en8tzsch L, Schrank A, Vainstein MH
& Staats CC (2012) Zapl regulates zinc homeostasid modulates virulence in
Cryptococcus gattii. PLoS ONE 7, e43773.). Com weatb dos sequenciadores de ultima
geragdo, novas tecnologias de andlise dos dadosseémostrando extremamente eficazes
para a analise de modelos génicos de diversos isngas, de forma que correcbes em
anotacdes anteriores e complementacfes as infoes\ggévias tém ocorrido. Assim, esse
estudo tem por objetivo analisar o transcritomditeagem R265 d€. gattii para efetuar
corregdes na anotacdo atual do mesmo. Para talirarmos 4 bibliotecas de sequenciamento
de RNA realizados na plataforma llluminaHiSeq, mrefides ao cultivo deC. gattii em
diferentes condi¢des. Utilizando o software Tophagalizamos o alinhamento doeads
contra a sequéncia dos modelos génicos dispomildz pelo Broad Institute. Dos
160411087reads presentes no agrupamento das 4 bibliotecas, dssipel obter o
alinhamento de 114077252 reads alinhados (71%j)e&s alinhados foram entédo utilizados
para a predicdo dos transcritos utilizando o se#waufflinks. Os modelos génicos obtidos
foram revisados manualmente no software IGV, atildo o resultado do alinhamento inicial
como parametro para a verificacdo de predicoesneasd ApoOs a verificagdo manual,
constatou-se que 1910 dos 6369 modelos génicasadtlks para a analise foram preditos
incorretamente. Empregando anélise manual dos we&déhicos incorretos, observamos que
majoritariamente ocorrem problemas na delimitacaoirdcio e do término de introns.
Atualmente, estes introns estdo em fase de correbdervando a regra de delimitacdo GT-
AG. Apés a corre¢do, um novo alinhamento e predg@i@o realizados para refinar a
anotacao. Para tanto, os modelos génicos serd@émtss no genoma utilizando o programa
Exonerate. Por fim, para a confirmagcdo das analiseslico, alguns transcritos serdo
selecionados aleatoriamente para confirmacao diicaeatravés de RT-PCR.



