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1. Objetivos

Considerando que repeticbes de DNA e proteinas € uma caracteristica do genoma de varios
organismos eucariotos e procariotos, neste trabalho consideramos a hipétese de que a anéalise
computacional do genoma de fungos dermatofitos podera revelar repeticdes de DNA Uteis para 0
aprimoramento de diagnosticos moleculares. O objetivo deste trabalho é investigar os diversos
recursos computacionais que podem ser utilizados na identificacdo de tandem repeats no DNA de
fungos dermatdfitos especialmente da espécie Trichophyton rubrum.

2. Material e Métodos

Neste trabalho foi realizado um levantamento bibliogréfico acerca da gendémica dos fungos
dermatdfitos e ferramentas computacionais para identificacdo de repeticdes adjacentes. Foram
analisados varios algoritmos para detectar repeticfes em tandem, em uma sequéncia de nucleétidos,
especificamente os implementados nos softwares: ETANDEM, mREPS, Tandem Repeat Finder,
SERV. A partir deste momento pretende-se implementar uma ferramenta otimizada para
identificacdo de repeticdes adjacentes em fungos dermatofitos, integrada a um pipeline de fungoes
gendmicas.

3. Resultados e discussao

Até abril de 2007 apenas 524 sequéncias de nucleotideos do dermatdéfito Trichophyton rubrum
foram encontradas no GenBank (YANG et al., 2007). Atualmente o genoma dos dermatéfitos esta
completo com boa cobertura, mas pode haver ainda alguns ajustes, principalmente de anotacao (Dr?.
Nilce Martinez-Rossi, comunicacdo pessoal). Um esboco do sequénciamento esta disponivel
(BROAD INSTITUTE, 2012). Através de buscas nos contigs do dermatofito Trichophyton rubrum
utilizando-se o software Tandem Repeat Finder (BENSON, 1999), pode-se constatar que todos
possuem repeticOes adjacentes que poderdo ser utilizadas para geracdo de hipoOteses acerca de da
patologia.

4. Conclusao

Através dos levantamentos conclui-se que a tipagem molecular de dermatofitos pode fornecer novas
hipo6teses/informacdes sobre a epidemiologia, biologia populacional e patogenicidade desses
fungos.
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