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EDITAL DE SELECAO —- PROGRAMA DE INICIACAO CIENTIFICA E
TECNOLOGICA (Edital 2026)

Planos de trabalho disponiveis para discentes de Iniciacdo Cientifica e/ou Iniciagdo Tecnologica
para atuacdo no projeto “Influéncia da dindmica entre controle e proliferacio de elementos

transponiveis na evolu¢io e adaptacio de Dothideomycetes”.

Informacoes gerais

Coordenadora: Desirré Alexia Lourenco Petters Vandresen
Departamento: Genética (Setor de Ciéncias Bioldgicas)
Modalidades: PIBIC e PIBIT

Carga hordria: 20 horas semanais

Vigéncia: 01/09/2026 a 31/08/2027

Todos os planos envolvem também participacdo em atividades do grupo de pesquisa, como seminarios e
reunides semanais, € capacitacdo em analises gendmicas a partir de treinamentos e cursos disponibilizados

pelo grupo de pesquisa BioGeMM

Duvidas sobre os planos de trabalho e eventuais adaptacdes de atividades deverdo ser encaminhadas

exclusivamente para o e-mail da coordenadora desirre.petters@ufpr.br

Planos

01 — Avaliacao estrutural de proteinas efetoras e antimicrobianas em espécies de Phyllosticta associadas a
citros

02 — Enzimas secretadas em Dothideomycetes: lipases, proteases e CAZymes

03 — Caracterizagdo do perfil de sintenia em genomas de Dothideomycetes

04 — Repertorio de tRNAs e eficiéncia traducional em espécies de Sporothrix

05 — Caracterizacao de elementos transponiveis em espécies de Sporothrix

06 — Filogenomica de elementos transponiveis em Dothideomycetes

07 — Curadoria e qualidade de genomas publicos de Dothideomycetes

08 — Mecanismos de defesa contra elementos transponiveis: RIP e metilacdo em Dothideomycetes
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Plano 01 - Avaliacao estrutural de proteinas efetoras e antimicrobianas em espécies

de Phyllosticta associadas a citros

Objetivo geral

Identificar e caracterizar estruturalmente o repertorio de proteinas efetoras e antimicrobianas (AMPs) nos
secretomas de espécies de Phyllosticta associadas a citros com modos de vida contrastantes, visando
compreender como diferengas no perfil estrutural dessas proteinas se relacionam com estratégias de

patogenicidade e interagdo com o hospedeiro.

Metas
e Identificar in silico o repertdrio de candidatos a efetores e proteinas antimicrobianas (AMPSs) nos
secretomas de espécies de Phyllosticta associadas a citros com modos de vida contrastantes
e Gerar modelos tridimensionais (3D) dessas proteinas candidatas utilizando o AlphaFold2.
e Agrupar os efetores e AMPs por similaridade estrutural e avaliar suas caracteristicas fisico-
quimicas basicas
e Comparar os perfis estruturais encontrados buscando relacionar perfis e padroes especificos a

diferentes modos de vida

Metodologia simplificada

e Mineragdo do Secretoma utilizando ferramentas combinadas para avaliagdo de presenga de
peptideo sinal, auséncia de dominios transmembrana e localizacdo subcelular (SignalP, TMHMM,
Phobius, DeepLoc);

e Triagem de Candidatos utilizando EffectorP para predizer efetores e do AMAPEC para predizer
proteinas com atividade antimicrobiana (AMPs) a partir das sequéncias primarias;

e Modelagem 3D Direcionada a partir de predi¢ao estrutural com AlphaFold2 para proteinas
efetoras e com atividade antimicrobiana;

e Alinhamento e Clusterizagao Simples para comparagao das estruturas geradas entre si usando
Foldseek ou TM-align para identificar folds (dobramentos) conservados, e extracao das

propriedades fisico-quimicas basicas (tamanho, carga, hidrofobicidade).

Cronograma Simplificado de Atividades (considerando periodo de vigéncia do edital em 12 meses):

e Setembro a outubro de 2026: Revisao bibliogréafica, familiarizagdo com o ambiente

Linux/ferramentas, servidores Galaxy;
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e  Outubro a dezembro de 2026: Predicao do secretoma, identificacdo de efetores (EffectorP) e
AMPs (AMAPEC);

e Janeiro a marco de 2027: Rodadas de predicao de estrutura 3D com AlphaFold2 apenas para as
proteinas candidatas selecionadas;

e Marc¢o de 2027: Redacdo de relatorio parcial e submissao no sistema;

e Abril a julho de 2027: Alinhamento estrutural (Foldseek/TM-align), extracdo de propriedades
fisico-quimicas e analise comparativa dos dados;

e Julho a agosto de 2027: Redagao do relatorio final e submissao no sistema, elaboragao de resumo

e preparacao do pdster/apresentagcdo para o evento institucional de Inicia¢do Cientifica.
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Plano 02 - Analise e classificacido de enzimas hidroliticas em Dothideomycetes

Objetivo geral

Identificar, classificar e organizar o repertdrio de enzimas hidroliticas secretadas ativas em lipideos
(lipases), proteinas (proteases) e carboidratos (CAZymes) em genomas de Dothideomycetes, visando
fornecer informacgdes sobre patogenicidade em fungos fitopatogé€nicos e subsidios para futuros ensaios de
caracterizacdo funcional e aplicagdes biotecnoldgicas. A pessoa selecionada para este plano indicard

preferéncia por uma das trés categorias enzimaticas e aprofundara a analise nessa frente.

Metas

e Identificagdo in silico do repertorio da categoria enzimatica escolhida (lipases, proteases ou
CAZymes) em espécies de Dothideomycetes

e C(lassificagdo e categorizacdo das enzimas identificadas de acordo com familia, superfamilia e
previsao de possiveis substratos

e Levantamento de substratos potenciais disponiveis comercialmente para planejamento de ensaios
enzimaticos futuros

e (Comparagdao dos repertorios enzimdaticos encontrados buscando relacionar perfis e padrdes

especificos a diferentes modos de vida e adaptacdes a nichos ocupados por Dothideomycetes

Metodologia simplificada

e Mineragdo enzimatica: lipases a partir de perfis do Lipase Engineering Database (LED); proteases
a partir do MEROPS; CAZymes a partir do dbCAN3

e Deteccdo de enzimas secretadas: predicao utilizando ferramentas combinadas para avaliagdo de
presenca de peptideo sinal, auséncia de dominios transmembrana e localizagdo subcelular (SignalP,
TMHMM, Phobius, DeepLoc).

e [Levantamento de substratos com base em pesquisas bibliograficas e em bancos de dados
especializados.

e (Comparagdo de repertorios de enzima entre diferentes grupos de Dothideomycetes empregando

testes estatisticos adequados para cada tipo de dado.

Cronograma Simplificado de Atividades (considerando periodo de vigéncia do edital em 12 meses):

e Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente

Linux/ferramentas, servidores Galaxy;
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e Qutubro a janeiro de 2027: mineracdo enzimatica a partir do banco de dados da categoria
escolhida e distingdo entre enzimas secretadas ¢ nao secretadas;

e Janeiro a abril de 2027: levantamento de substratos em pesquisas bibliograficas e bancos de dados
especializados.

e Marco de 2027: Redacdo de relatorio parcial e submissao no sistema

e Abril a julho de 2027: Analise comparativa dos dados entre diferentes grupos de Dothideomycetes.

e Julho a agosto de 2027: Redacao do relatério final e submissdo no sistema, elaboracao de resumo

e preparacao do pdster/apresentagdo para o evento institucional de Inicia¢do Cientifica.
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Plano 03 — Caracterizaciao do perfil de sintenia em genomas de Dothideomycetes

Objetivo geral

Caracterizar o perfil de sintenia em genomas de Dothideomycetes em multiplos niveis de resolucao,
quantificando eventos de rearranjo cromossomico ¢ identificando regides conservadas e regides de maior

plasticidade gendmica, com foco em mesosintenia.

Metas
e Selecdo e curadoria de genomas representativos de Dothideomycetes para as analises comparativas
e Realizar comparagdes de sintenia em nivel nucleotidico (NUCmer), proteico (PROmer) e de genes
ortologos (Orthofinder, BLASTp/DIAMOND)
e Identificar e quantificar eventos de translocacdo e inversdo entre genomas comparados
e Visualizar os perfis de sintenia por meio de Circos plots e dotplots
e Comparar os perfis de sintenia entre grupos com diferentes modos de vida e graus de proximidade

evolutiva

Metodologia simplificada

e Selecdo de genomas com base em métricas de qualidade de montagem (completude e contiguidade);

e Comparagdes de sintenia em multiplos niveis, via comparagdes nucleotidicas e proteicas par a par
com NUCmer ¢ PROmer (MUMmer4); inferéncia de ortdélogos (OrthoFinder, ProteinOrtho ou
outras  ferramentas equivalentes) e comparagdo de sequéncias entre  ortdlogos
(BLASTp/DIAMOND);

e Identificacdo de rearranjos a partir da detec¢ao e quantificagdo de eventos de translocagdo e inversao
com base nos alinhamentos gerados;

e Obtengdo de Circos plots e dotplots (MUMmerplot ou equivalente) para visualizagao dos perfis de
sintenia

e Analise comparativa dos perfis de sintenia entre grupos de Dothideomycetes com diferentes modos

de vida e relagdes filogenéticas

Cronograma Simplificado de Atividades (considerando periodo de vigéncia do edital em 12 meses):

e Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente

Linux/ferramentas, servidores Galaxy;
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e QOutubro a janeiro de 2027: Selecao e curadoria de genomas; comparagdoes NUCmer e PROmer;

e Janeiro a abril de 2027: Inferéncia de ortdlogos e comparagdes no nivel de genes; identificagdo e
quantificagdo de eventos de rearranjo;

e Margo de 2027: Redagao de relatorio parcial e submissao no sistema

e Abril a julho de 2027: Obtengdo de visualizagdes (Circos plots, dotplots) e analise comparativa
entre grupos;

e Julho a agosto de 2027: Redacao do relatério final e submissdo no sistema, elaboracao de resumo

e preparacao do pdster/apresentagdo para o evento institucional de Inicia¢do Cientifica.
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Plano 04 - Repertorio de tRNAs e eficiéncia traducional em espécies de Sporothrix

Caracterizar sequéncias de tRNAs e genes associados a patogenicidade utilizando genomas de

diferentes espécies de Sporothrix e avaliar a otimizacdo de codons e indice de adaptagdo de tRNAs

Metas
e Analise de genomas de Sporothrix existentes em bancos de dados (NCBI Assembly, JGI
Mycocosm) e anotacdo de tRNAs
e Anotacdo de genes de patogenicidade e viruléncia em genomas de Sporothrix
e C(lassificagdo e categorizacdo de tRNAs de acordo com tipos de cédons/anti-cédons
e Obtencao de indices de adaptagao de tRNAs e de otimizagdo de codons

e Analises de eficiéncia traducional para genes de patogenicidade e viruléncia

Metodologia simplificada

e Selecdo de genomas com base em métricas de contetido génico e contiguidade e anotagdo de tRNAs
com ferramentas especializadas (tRNA-SCAN)

e Detecgdo de genes de patogenicidade e viruléncia utilizando pipelines de anotagdo funcional

e C(lassificagdo e categorizacdo de tRNAs de acordo com tipos de cédons/anti-cédons

e Obtencdo de indices de adaptacdo de tRNAs e de otimizagdo de codons

e Analises de eficiéncia traducional para genes de patogenicidade e viruléncia

Cronograma Simplificado de Atividades (considerando periodo de vigéncia do edital em 12 meses):

e Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente
Linux/ferramentas, servidores Galaxy;

e Outubro a fevereiro de 2027: Sele¢do de genomas com base em métricas de contetido génico e
contiguidade e anotacdo de tRNAs com ferramentas especializadas (tRNAscan-SE);

e Janeiro a abril de 2027: deteccio de genes de patogenicidade e viruléncia utilizando pipelines de
anotacao funcional.

e Marco de 2027: Redacao de relatorio parcial e submissao no sistema

e Marco a abril de 2027: classificagcdo e categorizacdo dos de acordo com tipos de cddons/anti-
codons, obtencao de indices de adaptacao de tRNAs e de otimizagao de cddons

e Abril a julho de 2027: analises de eficiéncia traducional para genes de patogenicidade e viruléncia
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e Julho a agosto de 2027: Redacao do relatério final e submissdo no sistema, elaboracao de resumo

e preparacao do poOster/apresentacdo para o evento institucional de Inicia¢ao Cientifica.
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Plano 05 - Caracterizacao de elementos transponiveis em espécies de Sporothrix

Avaliar e caracterizar sequéncias de elementos transponiveis utilizando genomas de diferentes

espécies de Sporothrix e detectar elementos fisicamente associados a genes de patogenicidade e viruléncia

Metas
e Analise de genomas de Sporothrix existentes em bancos de dados (NCBI Assembly, JGI
Mycocosm) e anotag¢do de elementos transponiveis
e Anotacdo de genes de patogenicidade e viruléncia em genomas de Sporothrix
e C(lassificagdo e categorizacdo de elementos transponiveis de acordo com a classificacdo de Wicker
et al. (2007)
e Andlises de associacdo fisica e proximidade entre elementos transponiveis e genes de

patogenicidade e viruléncia

Metodologia simplificada

e Seclecao de genomas com base em métricas de conteudo génico e contiguidade e anotagdo de
elementos transponiveis com ferramentas especializadas (EarlGrey)

e Deteccdo de genes de patogenicidade e viruléncia utilizando pipelines de anotagdo funcional

e C(lassificagdo e categorizagdo dos elementos transponiveis a partir dos dados de anotagao

e Analises de associacdo fisica e proximidade entre elementos transponiveis e genes de

patogenicidade e viruléncia empregando analises estatisticas.

Cronograma Simplificado de Atividades (considerando periodo de vigéncia do edital em 12 meses):

e Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente
Linux/ferramentas, servidores Galaxy;

e Outubro a fevereiro de 2027: Sele¢do de genomas com base em métricas de contetido génico e
contiguidade e anotacdo de elementos transponiveis com ferramentas especializadas (EarlGrey);

e Janeiro a abril de 2027: deteccio de genes de patogenicidade e viruléncia utilizando pipelines de
anotacao funcional.

e Marco de 2027: Redacao de relatorio parcial e submissao no sistema

e Marco a abril de 2027: classificagdo e categorizagao dos elementos transponiveis a partir dos dados

de anotagao
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e Abril a julho de 2027: Andlises de associagdo fisica e proximidade entre elementos transponiveis
e genes de patogenicidade e viruléncia empregando analises estatisticas.
o Julho a agosto de 2027: Redacdo do relatério final e submissao no sistema, elaboragdo de resumo

e preparacao do poOster/apresentacdo para o evento institucional de Inicia¢ao Cientifica.



UFPR

UNIVERSIDADE FEDERAL DO PARANA : -
SETOR DE CIENCIAS BIOLOGICAS Biol6gicas
—— ~ DEPARTAMENTO DE GENETICA ] _.o""'-, .o"
U FPR LABORATORIO BIOGEMM - BIOPROSPECGAO E GENETICA el

MOLECULAR DE MICRORGANISMOS

Plano 06 — Filogenomica de elementos transponiveis em Dothideomycetes

Objetivo geral

Caracterizar a diversidade e a historia evolutiva dos elementos transponiveis (TEs) em
Dothideomycetes por meio de abordagens filogendmicas, investigando padrdes de expansdo, perda e

possivel transferéncia horizontal de TEs em fungos com diferentes modos de vida.

Metas
e Anotar e classificar elementos transponiveis em genomas representativos de Dothideomycetes
e Construir bancos de sequéncias de TEs por superfamilia para analises filogenéticas
o Inferir relagdes filogenéticas entre TEs de diferentes espécies e superfamilias
e Investigar padrdes de expansdo e contracdo de familias de TEs ao longo da filogenia do grupo

e Identificar candidatos a eventos de transferéncia horizontal de TEs (HT-TEs) entre linhagens

Metodologia simplificada

e Anotacdo de elementos transponiveis com EarlGrey e classificagdo segundo Wicker et al. (2007)

e Extracdo de sequéncias de dominios funcionais conservados (ex.: transcriptase reversa, integrase)
por superfamilia

e Inferéncia filogenética via alinhamentos multiplos com MAFFT (ou equivalente) e andlise
filogenética de Maxima Verossimilhanca com IQ-TREE por superfamilia de TE

e Mapeamento na filogenia de espécies a partir integracdo dos perfis de TEs com filogenias de
referéncia inferidas a partir de genes de copia tnica (BUSCO/OrthoFinder + IQ-TREE), geradas
pelo grupo de pesquisa

e Identificacdo de candidatos a HT-TEs com base em incongruéncia de topologias e identidade de

sequéncia anormalmente alta entre espécies filogeneticamente distantes

Cronograma simplificado de atividades

e Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente
Linux/ferramentas e servidores Galaxy

e Qutubro a janeiro de 2027: Anotacdo e classificacdo de elementos transponiveis nos genomas
selecionados

e Janeiro a marc¢o de 2027: Extracdo de dominios conservados, alinhamento multiplo e inferéncia

filogenética por superfamilia
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e Abril a junho de 2027: Mapeamento dos perfis de TEs na filogenia de espécies; analise de

expansao/contragao e identificacao de candidatos a HT-TEs

e Julho a agosto de 2027: Redacao do relatdrio final e submissao no sistema; elaboragao de resumo

e preparacao do poster/apresentacdo para o evento institucional de Iniciagdao Cientifica
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Plano 07 — Curadoria e qualidade de genomas publicos de Dothideomycetes

Objetivo geral

Avaliar sistematicamente a qualidade dos genomas de Dothideomycetes disponiveis em bancos de dados
publicos (NCBI Assembly, JGI Mycocosm) quanto a completude, contiguidade e contaminagdo, e
consolidar os resultados em um dashboard interativo de acesso interno ao grupo BioGeMM, fornecendo

subsidio para a selecdo de genomas de boa qualidade em diferentes projetos do grupo de pesquisa.

Metas
e Compilar e organizar metadados dos genomas publicos de Dothideomycetes disponiveis no NCBI
Assembly e no JGI Mycocosm
e Avaliar a completude génica por meio de BUSCO
e Avaliar a contiguidade das montagens por meio de métricas padrao (N50, L50, nimero de
contigs/scaffolds, tamanho total do genoma)
e Avaliar contaminacao com ferramentas especializadas

e Consolidar todos os dados em um dashboard interativo para uso interno do grupo BioGeMM

Metodologia simplificada

e Compilacdo de metadados: coleta e organizagdo de informacdes taxondmicas e de montagem dos
genomas disponiveis nos bancos de dados publicos

e Avaliagdo de completude: execucdo do BUSCO com linhagem Ascomycota ou Dothideomycetes

e Avaliagdo de contiguidade: cdlculo de métricas de montagem (N50, L50, nimero de
contigs/scaffolds, tamanho total)

e Avaliagdo de contaminacdo: detec¢do de sequéncias contaminantes com ferramentas especializadas

e Desenvolvimento do dashboard: constru¢do de dashboard interativo (R/Shiny ou equivalente)

integrando todas as métricas, com filtros por tdxon, modo de vida, fonte e nivel de qualidade

Cronograma simplificado de atividades

Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente Linux/ferramentas e
bancos de dados publicos

Outubro a dezembro de 2026: Compilacdo de metadados e avaliacdo de completude nos genomas
selecionados

Janeiro a marco de 2027: Avaliagdo de contaminacdo e calculo de métricas de contiguidade
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Margo de 2027: Redagao do relatorio parcial e submissao no sistema
Abril a junho de 2027: Desenvolvimento e refinamento do dashboard interativo
Julho a agosto de 2027: Redacdo do relatério final e submissdo no sistema; elaboragdo de resumo e

preparacdo do poster/apresentagdo para o evento institucional de Inicia¢ao Cientifica
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Plano 08 — Mecanismos de defesa contra elementos transponiveis: RIP e metilacio

em Dothideomycetes

Objetivo geral

Caracterizar a ocorréncia e a extensao do processo de RIP (Repeat-Induced Point mutation, mutagao de
ponto induzida por repeticao) e identificar genes codificadores de metilases envolvidas nesse mecanismo
em genomas de Dothideomycetes, investigando a relagdo entre a atividade de RIP e a composicdo e

dindmica de elementos transponiveis.

Metas
e Detectar e quantificar assinaturas de RIP em genomas de Dothideomycetes utilizando a ferrmaneta
The RIPper
o Identificar genes duplicados potencialmente sujeitos a RIP por meio de BLASTp
o Identificar e caracterizar genes codificadores de metilases do tipo RID e homdélogas nos genomas

analisados
e Correlacionar a extensdo do RIP com o perfil e a abundancia de elementos transponiveis
e Comparar os padroes de RIP e a presenca de metilases entre espécies com diferentes historias

evolutivas e modos de vida

Metodologia simplificada

e Detecgdo de RIP a partir de andlises com a ferramenta The RIPper, que emprega indices TpA/ApT
e perfil de composi¢ao de dinucleotideos como assinaturas de RIP

e Identificacdo de genes duplicados a partir da busca reciproca de melhores hits por BLASTp para
deteccao de duplicagdes potencialmente sujeitas a RIP

e Busca por metilases do tipo RID e homoélogas usando perfis HMM (Pfam/HMMER) e BLASTp
contra sequéncias de referéncia ja caracterizadas para outros ascomicetos

e Correlacdo com TE a partir da integracao das métricas de RIP com dados de anotagdo de elementos
transponiveis (gerados por outros projetos do grupo de pesquisa BioGeMM e também obtidos de
outros trabalhos na literatura)

e Analise comparativa e investigacdo dos padroes de RIP observados entre grupos de

Dothideomycetes com diferentes historias evolutivas, modos de vida e estratégias reprodutivas

Cronograma simplificado de atividades
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MOLECULAR DE MICRORGANISMOS

Setembro a outubro de 2026: Revisdo bibliografica, familiarizagdo com o ambiente Linux/ferramentas e
bancos de dados publicos

Outubro a dezembro de 2026: Selecdo de genomas e execucdo do The RIPper; identificacdo de genes
duplicados por BLASTp

Janeiro a marc¢o de 2027: Busca e caracterizagdo de metilases; correlagdo com o perfil de elementos
transponiveis

Marco de 2027: Redagao do relatdrio parcial e submissdo no sistema

Abril a junho de 2027: Anélise comparativa entre grupos; integracao e interpretacdo dos resultados
Julho a agosto de 2027: Redagdo do relatdrio final e submissdo no sistema; elaboracdo de resumo e

preparacdo do poster/apresentacdo para o evento institucional de Iniciagdo Cientifica

Atualizagao 01 (26 de maio de 2026): documento corrigido para incluir o plano de trabalho 08, que

estava ausente na versao original.

Curitiba, 26 de maio de 2026
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