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RESUMO

COSTA, A.C.T. Andlise genbmica e transcriptbmica de Saccharomyces
cerevisiae em resposta a estresses consecutivos. 2021. 123f. Tese (Doutorado
em Biotecnologia) — Programa de Pos-Graduacédo em Biotecnologia, UFES, Espirito

Santo. Brasil.

Durante a fermentagdo, as leveduras enfrentam estresses simultaneos e
consecutivos, e sua sobrevivéncia e a eficiéncia do processo fermentativo
dependem de sua adaptacdo a essas condi¢gfes instaveis. Mesmo com o advento
das analises 6micas que possibilitaram o estudo do genoma completo de levedura
e de seu transcriptoma, a resposta aos estresses consecutivos ainda ndo é muito
clara. Para explorar isso, uma cepa de linhagem industrial (BT0510) floculante,
resistente a diversos estresses e com alta produtividade teve seu genoma
sequenciado e analisado, seguido de uma analise do transcriptoma apdés estresses
consecutivos. Os resultados foram contrastados com o de outras leveduras. A
analise do genoma da BT0510 identificou varias alteracées em genes envolvidos no
metabolismo de nitrogénio e integridade de organelas, assim como a fragmentacao
de vérios genes de floculagéo. A cepa também apresentou delecéo de alguns genes
gue codificam asparaginases, genes da familia DUP240 e do loci de utilizacdo de
maltose. A resposta transcricional comum da BT0510 frente a diferentes estresses
consecutivos indicou alteragdes no metabolismo de carbono, atividade do
peroxissomo e resposta a estresse oxidativo. Diversos genes foram apontados
como genes chave na resposta como SYM1, STF2 e varias HSPs, além dos fatores
de transcricdo ADR1 e USV1. A comparacédo do transcriptoma da BT0510 com o de
uma cepa laboratorial em resposta aos mesmos estresses reforcou o papel de
ADR1 assim como de SYML1 e de vérias pequenas HSPs. A andlise comparativa do
transcriptoma também indicou STF2 como possivel indutor de tolerancia na cepa
industrial. Em conjunto, estes resultados indicam genes alvos para construcéo de

cepas mais resistentes que podem otimizar diversos processos fermentativos.

Palavras-chave: RNA-Seq. Levedura. Tolerancia a estresse. Processo

fermentativo. Genoma. Transcriptoma



GENOMIC AND TRANSCRIPTOMIC ANALYSIS OF Saccharomyces cerevisiae
UNDER CONSECUTIVE STRESSES

ABSTRACT

COSTA, A.C.T. Genomic and transcriptomic analysis of of Saccharomyces
cerevisiae under consecutive stresses. 2021. 123f. Thesis (Doctoral in
Biotechnology) - Postgraduation Biotechnological Programme, UFES, Espirito
Santo. Brazil.

During fermentation, yeasts face simultaneous and consecutive stresses, and their
efficiency and performance depend on their adaptation to these unstable conditions.
Even with the advent of omics analyzes, which allowed the complete yeast genome
and its transcriptome to be studied, the response to consecutive stresses is still not
well understood. To explore this, the genome and transcriptome of an industrial,
stress-resistant strain (BT0510) was analyzed after consecutive stress and
compared with other yeasts. Analysis of the genome of BT0510 identified several
changes in genes involved in nitrogen metabolism and organelle integrity, as well as
fragmentation of several flocculation genes. The strain also showed deletion of
several genes encoding asparaginases, DUP240 family genes and maltose
utilization loci. The common transcriptional response of BT0510 to different
consecutive stresses indicated alterations in carbon metabolism, peroxisome
activity, and oxidative stress response. Several genes were identified as key genes
in the response, such as SYM1, STF2, and several HSPs along with the transcription
factors ADR1 and USV1. Comparison of the transcriptome of BT0510 with a
laboratory strain in response to the same stresses reinforced the role of ADR1 as
well as SYM1 and several small HSPs. Comparative analysis of the transcriptome
also suggested STF2 as a possible tolerance inducer in the industrial strain. Taken
together, these results indicate target genes for the construction of more resistant

strains that can optimize various fermentation processes.

Keywords: RNA-Seq. Yeast. Stress tolerance. Fermentative process. Genome.

Transcriptome
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