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Neurospora crassa, proteémica, aplicacion industrial

Introduccion. Neurospora crassa es un hongo inducidas con materiales con alto contenido de

filamentoso que ha sido utilizado ampliamente en
investigacion bioquimica y genética (1). Sin embargo,
los estudios sobre su potencial para la produccion de
proteinas de interés industrial son limitados. Desde los
primeros trabajos, el crecimiento y metabolismo de N.
crassa ha sido ampliamente estudiado en cultivos en
medio liquido (CML) y superficial. No obstante, los
estudios de N. crassa en cultivo en medio sélido son
minimos. Por otro lado, recientemente se ha
demostrado que la secrecién de proteinas y otros
metabolitos por hongos filamentosos es mayor en CMS
que en CML (2-4).

El objetivo de este trabajo fue identificar, a través de un
analisis bioinformatico, algunas proteinas
extracelulares producidas por Neurospora crassa para
inducir su produccion en CMS.

Metodologia. Para el analisis bioinformatico se
descarg6 el proteoma de referencia para N. crassa
(UniProt: Proteome ID UP000001805). El proteoma se
analizé con Phobious, clasificando las proteinas por
intracelulares, con presencia de péptido senal o
transmembranales. Posteriormente, con GhostKOALA
se realiz6é una clasificacion funcional de las proteinas
con péptido sefal. Con la base de datos String se
identifico la interacciéon y los procesos celulares con
que se relacionan las proteinas.

Resultados. El proteoma de referencia de N. crassa
present6 10,256 proteinas, su distribucion se muestra
en la figura 1a. De las 1,224 proteinas con péptido
sefal, solo el 29.6% se le asigné una funciéon con
GhostKOALA, identificando que la mayor parte se
asocia al metabolismo de carbohidratos. De las 1,225
proteinas con péptido sefal, unicamente 170 son
enzimas, y 399 no han sido caracterizadas, siendo 39
proteinas con una interesante interaccion relacionada
a mecanismos de sefalizacién celular. Entre las
enzimas identificadas se encuentran, principalmente
glucanasas y xilanasas, las cuales podrian ser
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hemicelulosa.
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Fig. 1. a) Numero de proteinas de N. crassa (NEUCR) de acuerdo
a su localizacién usando Phobious. b) Clasificacion de las proteinas
con péptido sefial con GhostKOALA

Fig. 2. Redes de interaccion obtenidas con String
(Confidence=0.7). a) Proteinas con degradacion de polisacaridos
como lignina, xilano y lipidos. b) Proteinas asociadas a la
degradacion de aminoglicanos, arabinosa, celulosa, pectina,
fosfolipidos y xilano. c) Interaccién de proteinas relacionadas a
mecanismos de sefializacion.

Conclusiones. El analisis bioinformatico permitié
identificar algunas enzimas de interés industrial
suscepitbles de ser producidas por N. crassa en cultivo
en medio sdlido.
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