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Resumo: Os atuais desafios biotecnolégicos estdo relacionados com a busca de novos produtos ou processos que
aprimorem ou sanem problemas existentes nas industrias alimenticias, energéticas e farmacoldgicas. Uma dessas
problematicas envolve a produgio de biocombustiveis de 2° geracdo, que apesar de promissores, apresentam algumas
limitagoes. Os moluscos da familia Teredinidae, conhecidos como vermes perfuradores de madeira, estio presentes nas
regiGes maritimas e nas regides de mangue e contam com o auxilio de sua complexa microbiota associada a qual realizam
a degradacio de polissacarideos complexos e lenhosos. A Teredinibacter tumerae é uma das principais bactérias responsaveis
por essa atividade metabdlica e estdo alojadas na regido das branquias do molusco. Com base nas informagdes levantadas
em artigos, dissertacdes e teses, foi conduzido uma investigacdo bibliografica a fim de investigar o potencial para o
aprimoramento do atual processo que permite o reaproveitamento dos residuos do setor sucroalcooleiro, assim
revolucionado o processo brasileiro de obtengdao de energia. Denotou-se, portanto, o grande potencial gnémico da T.
tumerae em processos que necessitam da quebra da celulose. Entretanto, observou-se também a participag¢do de outros
protagonistas que favorecem ou potencializam esta resposta metabdlica secundaria.

Palavras-chave: Bioprospeccio. Lignocelulésica. Microbiota. Teredinidae.

Abstract: Current biotechnological challenges are related to the search for new products or processes that improve or
solve existing problems in the food, energy and pharmacological industries. One of these problems involves the
production of 2nd generation biofuels, which, despite being promising, have some limitations. Molluscs from the
Teredinidae family, known as wood-boring worms, are present in maritime regions and mangrove regions and rely on the
help of their complex associated microbiota, which carry out the degradation of complex and woody polysaccharides.
Teredinibacter turnerae is one of the main bacteria responsible for this metabolic activity and is housed in the gill region
of the mollusk. Based on information collected in articles, dissertations and theses, a bibliographical investigation was
conducted in order to investigate the potential for improving the current process that allows the reuse of waste from the
sugar and alcohol sector, thus revolutionizing the Brazilian process of obtaining energy. Therefore, the great gnomic
potential of T. turnerae in processes that require the breakdown of cellulose was noted. However, the participation of
other protagonists that favor or enhance this secondary metabolic response was also observed.

Keywords: Bioprospecting. Lignocellulosic. Microbiota. Teredinidae.

Resumen: Los desafios biotecnoldgicos actuales estan relacionados con la busqueda de nuevos productos o procesos que

Journal of Education, Science and Health 4(4), 01-11, out./dez., 2024 | https://biol0publicacao.com.bt/jesh


https://jeshjournal.com.br/
https://www.doi.org/10.52832/jesh.v4i4.477
https://bio10publicacao.com.br/jesh
https://bio10publicacao.com.br/jesh
https://orcid.org/0000-0003-3177-9945
https://orcid.org/0009-0008-6980-8047
https://orcid.org/0000-0002-6368-2323
https://orcid.org/0000-0002-1458-2983
mailto:fernandogilmesquita@gmail.com

OPEN ACCESS

Gongalves ¢ al. 2024

mejoren o resuelvan problemas existentes en las industrias alimentaria, energética y farmacolégica. Uno de estos
problemas tiene que ver con la produccién de biocombustibles de segunda generacién, que a pesar de ser prometedora,
tiene algunas limitaciones. Los moluscos de la familia Teredinidae, conocidos como gusanos barrenadores de la madera,
presentes en las regiones marftimas y de manglares, cuentan con la ayuda de su compleja microbiota asociada, que lleva a
cabo la degradacién de polisacaridos complejos y lefiosos. Teredinibacter turnerae es una de las principales bacterias
responsables de esta actividad metabdlica, ampliamente extendida en la regiéon branquial del molusco. A partir de las
informaciones recogidas en articulos, disertaciones y tesis, se realiz6 una investigacion bibliografica con el objetivo de
comprender el gran potencial de mejora del proceso actual que permite la reutilizaciéon de residuos del sector
sucroalcoholero, revolucionando asi el proceso energético brasileflo. Por lo tanto, se noté el gran potencial gndémico de T.
turnerae para procesos que requieren la degradacion de la celulosa, sin embargo, también se observé la participacion de
otros protagonistas que favorecen o potencian esta respuesta metaboélica secundaria.

Palabras-clave: Bioprospeccion. Lignocelulésico. Microbiota. Teredinidae.

1 INTRODUCAO

A biotecnologia nos dltimos anos vem avangando de forma escalonaria, respondendo aos estimulos dos
avangos nas pesquisas cientificas e, portanto, da produgdo tecnolégica. Esta progressio s6 é possivel gragas a
grande diversidade biolégica existente nos diferentes ecossistemas do planeta, sendo assim uma grande fonte de
recursos genéticos. Esta tecnologia tende a suprir as principais necessidades da humanidade, concentrando suas
atengdes para solucionar problemas referentes a produ¢ao de alimentos, fairmacos e processos energéticos
(Trindade-Silva, ¢z al., 2009; Brito, 2018; Zhou, Huang & Zhu, 2019).

As técnicas biotecnoldgicas - em especial a gendémica e a bioprospecgao - revolucionaram as formas de
investigacdo cientifica, como analise no nivel de expressio génica e novos modelos para bioprocesso de
produtos naturais, além de serem formas de valorizagdo das diversidades. As plantas e microrganismos
cultivaveis sdo as principais fontes de moléculas biologicamente ativas e terapeuticamente uteis, embora as
triagens continuas destas fontes frequentemente levem a altos indices de novos isolamentos de substancias ja
caracterizadas (Trindade-Silva, e7 al., 2009; Brito, 2018).

Diante dos avancos destas técnicas na producao de farmacos, cultivares agricolas mais resistentes e para
producao de energia, tém-se buscado nos ecossistemas ¢ na ecologia microbiana organismos com caracteristicas
que incitem expressOes génicas relacionadas a estas demandas como: substancias imunes estimuladoras,
caracteristicas de resisténcia a salinidade e pH, degradagao de substancias poluidoras e degradacio de
polissacarideos complexos, como fonte de biocombustiveis, ou hidrocarbonetos aromaticos policiclicos, que
provocam danos ambientais (Zhou, Huang & Zhu, 2019; Bussamra, 2014).

Mediante a alta demanda energética e os problemas referentes as mudangas climaticas globais, causados
pelo alto consumo e dependéncia combustiveis fosseis, busca-se processos e produtos que possam substituir
essas fontes energéticas por alternativas mais sustentaveis (Balan ez 2/, 2009; Bussamra, 2014).

O etanol se configura hoje como o principal biocombustivel advindo da biomassa, que ¢ resultado do
processo fermentativo de agucares (glicose e frutose) principalmente das cultivares de cana-de-agucar, beterraba
e milho, podendo ser dividido em trés geragoes: a primeira geragao vem diretamente do processo fermentativo
do melago ou amido (em sua maioria da cana-de-agucar), no setor agricola; os de segunda geragdo, sio o
produto do reaproveitamento de residuos de cultivos ou de processamento que, com a atua¢ao e enzimas com

potencial lignocelulésico ou por vias quimicas e bioquimicas, se podem extrair o etanol, ndo sendo dependente
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de 4areas cultivadas; os de terceira geragao sao os extraidos de algas e microalgas através da conversao do amido e
da celulose; os de quarta geracio ¢ resultado da manipulagao genética de plantas com a finalidade de desenvolver
outras variedades com propriedades mais apropriadas para a conversao em bioprodutos (Himmel, 2007; Rubin,
2008; Balan ez al., 2009, Ogeda & Petri 2010).

O material lignocelulésico sdo estruturas rigidas e fibrosas de composicdo basica de hemicelulose e
celulose infiltradas por lignina (alcoois aromaticos) ligadas por pontes de hidrogénio e covalentes. Assim o
bagaco da cana-de-agucar, que representa a biomassa de maior interesse energético, tem uma cOmposi¢ao
complexa de estruturas fibrosas celulésicas, que podem ser encontradas em diferentes camadas da parede celular
vegetal, representando em porcentagem de massa em sua distribuicao e importancia no desenvolvimento e
crescimento vegetativo. A lignina, celulose e hemicelulose representam a maior quantidade da matéria seca da
biomassa da cana-de-agtcar (Ogeda & Petri 2010).

Em andlise percentual das fragdes do material lignocelulésico tem forte influéncia na quantidade de
biomassa utilizada para os processos de produgao de biocombustiveis (hidrélise e fermentagao). Nesse tocante o
uso do bagago de cana-de-agicar mostra os maiores percentuais de material fibroso rico em celulose,
hemicelulose e lignina respectivamente 40,2%, 26,4% e 25,2%. A celulose apresenta uma configuracao quimica
bastante rigida, caracterizada por uma cadeia de polimeros, basicamente representada (CeH10Os) n. Suas
propriedades mais destacadas referem-se a sua classificagdo, com a reatividade do substrato, e seu grau de
polimerizagao (Ogeda & Petri, 2010).

Assim Ogeda & Petri (2010, p. 1549) elucida que:

A celulose é um polimero linear com ligacdes glicosidicas B3-1,4 entre unidades D-glicopiranose.
Tipicamente, cadeias de celulose em parede celular primaria de plantas tém graus de polimerizagio (DP)
na faixa de 5.000 a 7.500; o DP de celulose de madeira é em torno 10.000, e a de celulose de algodio
15.000.27 A temperatura ambiente, os anéis relativamente rigidos de glicose sdo todos encontrados em
sua energia mais baixa, C4 mantido em conformacdo cadeira, nio fazendo transicbes para outra
conformacio cadeira ou para varias possiveis formas barco-deformado. Com os anéis nesta conformagio,
todos os grupos hidroxilas ligados por ligagdes de hidrogénio e os substituintes hidroximetilas dos anéis
de piranose sdo equatoriais, direcionados a periferia do anel, enquanto que os prétons hidrofébicos
alifaticos estdo em posi¢cdes axiais, apontando tanto para cima quanto para baixo, em relacdo ao plano
médio dos anéis.

Estes critérios sao variaveis, pois, representam um quantitativo referente ao tamanho da cadeia, ja que os
polimeros se classificam como cadeias longas, a propor¢ao ¢ feita a partir do critério, quanto maior for o grau de
polimerizagao, menor sera sua subtilidade. Este fato, dar-se pelas relagcdes intermoleculares presentes na celulose,
nesse caso seriam as ligagoes de hidrogénio (Ogeda & Petri 2010; Bussamra, 2014).

E de grande interesse a capacidade de decomposicio de materiais vegetais lenhosos, considerando sua
extraordinaria abundancia na natureza e seu papel como importantes depositos de carbono e energia. As paredes
celulares das plantas sio formadas majoritariamente por celulose, um polimero linear de glicose, hemicelulose,
composto por xilose e ligninas, que sao polimeros variados de residuos aromaticos. Além disso, a pectina, que
contém acido galacturonico, também desempenha um papel fundamental nessas estruturas celulares. A
resisténcia a degradagdo enzimatica dos materiais vegetais lenhosos é devido a baixa solubilidade desses

compostos ¢ a formagao de estruturas cristalinas complexas, o que dificulta a a¢do dos processos enzimaticos
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(Yang ef al., 2009; Ogeda & Petri 2010).

Dentro dessa contextualizacao, os biocombustiveis de 2° geracio ou etanol 2G, se destacam por
reaproveitar residuos agroindustriais, da produc¢ao sucroalcooleira, para obten¢do de bioetanol. Este processo é
realizado a partir de hidrolise 4cida e/ou enzimatica para realizar a quebra do material lignocelulésico, assim
possibilitando a obtengao do biocombustivel por destilagao fracionada (Balan e7 4/, 2009; Brito ez al., 2024).

Apesar de promisso, este processo apresenta em seu estado atual, dificuldades na realizagao da hidrolise
acida, pois o material acidificado, precisa passar por uma “lavagem” para que possa ser fermentado, além do
proprio custo da enzima lignocelulésica (Rubin, 2008; Yang e7 al., 2009; Brito ef al., 2024).

Os moluscos marinhos bivalves, da familia Teredinidae, tem atraido interesse cientifico, pois este verme
marinho perfurar madeiras, denotando grande potencial lignoceluldsico, assim tornando-se fonte de diversas
investigacbes a respeito dos mecanismos metaboélicos relacionados a sua interagdo mutualistica com sua
microbiota, presente principalmente nas glandulas, intestino e branquias, caracterizando uma complexa interagao
animal hospedeiro. (Trindade-Silva, e al., 2009; Yang ef al., 2009; Naka & Haygood, 2023).

Mediante a esta premissa basica, este presente trabalho destaca a importancia da bioprospecgao de novos
processos e produtos, relacionados a relagdes especificas existentes no verme marinho e sua microbiota,
levantando a hipétese de que essa habilidade possa ser explorada em processos de produgao energética, em

especifico, para processos de produgido de etanol de 2° geragdo ou etanol 2G.

2 MATERIAL E METODOS

O presente artigo apresenta uma revisao com base no levantamento de dados acerca dos aspectos do
clado Teredinibacter, afim de estabelecer algum grau de confiabilidade para a explora¢io dessa metodologia
como uma tecndloga viavel e promissora para os processos produtivos de etanol com base no material
lignoceluldsico como ¢é o caso do bagago de cana-de-agicar, biomassa principal para a produciao de etanol 2G.
As plataformas utilizadas para a busca textual foram Science Direct e Portal de Periodicos CAPES, a pesquisa
contemplou trabalhos nacionais e internacionais e o intervalo de anos para a busca segui o seguinte padrao: para
a revisio de conceitos base nido se delimitou um intervalo de tempo e para as tematicas envolvendo a
Teredinibacter turnerae intervalo foi restrito aos anos 2009 a julho 2024, sendo selecionados os trabalhos de
Tindade-Silva ez al., (2009), Yang et al., (2009), Fowler et al., (2019), Zhou, Huang & Zhu (2019) e Naka &
Haygood, (2023).

A fim de proporcionar uma padroniza¢ao nas pesquisas e resultados obtidos, o levantamento dos
conteudos nas plataformas foi conduzido a partir das palavras-chave em inglés: ce/lulose, genomics; Teredinibacter
turnerae. As informagdes pertinentes ao tema foram alisadas e os resultados da pesquisa estio demostradas no

formato de discursao entre os autores selecionados.

3 RESULTADOS E DISCUSSAO
Nas investigacoes do genoma do Teredinibacter turnerae pode-se encontra uma grande variedade de

adaptacOes evolutivas, mediante a sua relacio endosimbiotica intracelular. Em termos gerais, um conjunto de
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caracteristicas de modificacao genomicas de interesse, se refere a um genoma reduzido, distor¢ao %G+C, altas
taxas de mutacao gendémica e perde de genes no metabolismo central. Entretanto essas caracteristicas nao estao
presentes no T. turnerae, que tem o seu maior destaque por ser um organismo endosimbionte cultivavel em in
vitro com adi¢do de nutrientes basicos, denotando caracteristicas evolutivas complexas (Trindade-Silva ez al.,
2009; Yang ez al., 2009).

Nesse contexto, salienta-se a existéncia de uma variedade cepas semelhantes de T. furnerae, sendo 9
géneros de endosimbionte encontrados em 23 espécies diferentes de vermes navais da espécie bivalves. (Yang ez
al., 2009)

Figura 1 — RelacGes filogenéticas entre T. furnerae e gama-proteobactérias selecionadas.

Teredinibacter turnerae T7901 (EU604078) * M
Teredinibacter turnerae T8602 (EU604077) * M
100| Teredinibacter turnerae CS30 (AY949836) * M
Teredinibacter turnerae CS32 (AY949835) * M
Teredinibacter turnerae T0609 (EU604079) * M

72

99 [ Bankia setacea uncult. GH33A (unpub.) * M
Bankia setacea uncult. (AF102866) * M
Bankia setacea uncult. GH33B (unpub.) *M

100 Lyrodus pedicellatus uncult. RT5 (DQ272300) * M
L [ yrodus pedicellatus uncult. RT1 (DQ272301) * M

70 100 [~ Endobugula sertula uncult. BnPV (AF006607) * M
L Endobugula sertula uncult. BnSP (AF006606) * M

Saccharophagus degradans 2-40 (CP000282) M

Oceanospirillum muiltiglobuliferum (AB006764) M

Oceanobacter kriegii (AB006767) M
Microbulbifer thermotolerans (AB304802) M
Microbulbifer agarolyticus (AB304800) M

100

88

I: Pseudomonas putida KT2440 (AE015451)
Pseudomonas aeruginosa PAO1 (AE004091)

—— Pseudomonas fluorescens Pf-5 (CP000076)

100

100

99 Cellvibrio japonicus (CP000934)
Cellvibrio fulvus (AF448514)

_ Hahella chejuensis KCTC 2396 (CP000155) M
0.01 substitution/site

Fonte: Yang ez al., (2009, p.4). Adaptada

O genoma da cepa T. turnerae T7901 consiste em uma unica molécula circular com 5.192.641 pares de
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bases, sendo 50,8% compostos de G+C. Esse genoma contém 4.690 regides previstas de codificacao de
proteinas. Entre estas, 3.067 (65,4%) poderiam ser designadas com base na homologia inferida, enquanto 1.026
(21,9%) sao consideradas proteinas hipotéticas - ou seja, sem nenhuma homologia relacionada a proteinas
identificadas anteriormente. Além disso, 589 (12,2%) sao proteinas hipotéticas conservadas, indicando
homologia com proteinas hipotéticas codificadas em outros genomas. As 26 restantes (0,5%) parecem ter
homologia com proteinas cuja fungio ainda é desconhecida experimentalmente. Em média, o comprimento do
ORF ¢ de 973 pb, enquanto a regiao intergénica possui em média 130 pb. Nao foram identificados elementos
extracromossomicos (Yang ez al., 2009).

A bactéria T. turnerae ¢ o unico endosimbionte encontrado nas branquias do verme marinho que foi
isolado, cultivado e teve seu genoma mapeado com sucesso. Através de anota¢do automadtica e pesquisas
manuais do proteoma previsto de T. zurnerae utilizando BLAST, foi identificado um gene (NCBI Reference
Sequence: WP_019602454.1) que codifica uma enzima LPMO AA10, doravante chamada de Tt AA10A. A
sequéncia da proteina prevista contém um peptideo sinal na extremidade N-terminal, o dominio LPMO, uma
regiao de ligacdo rica em serina e um dominio CBM ligado a carboidratos. Os AA10s foram descobertos com os
dominios CBM2, CBM3, CBM5, CBM10, CBM12, CBM18 ¢ CBM73 anexados, conforme informacio fornecida
por Bernard Henrissat. Eles sio reconhecidos por sua atividade em celulose ou quitina. Acredita-se que os
dominios CBM10 tenham capacidade de se ligar a celulose e, assim, possibilitar o reconhecimento da celulose,
provavelmente sem envolver um processo catalitico. Embora os CBMs anexados as protefnas AA10 sejam
distintos daqueles frequentemente observados, sua presenca na estrutura do gene Tt AA10A indica que essa
proteina provavelmente atua principalmente em polissacarideos a base de glicose (Fowler e a/., 2019).

No trabalho de Tindade-Silva ez 4/, (2009) foi aplicado o rastreio por PCR (Polymerase Chain Reaction) para
determinar a maior concentraciao de bactérias simbibticas, analisando assim diferentes regides do verme naval,
sendo elas branquias, gonadas, manto, sifdes e intestinos. Nesta analises sugeriu-se que a 1. fumerae estio
restritas as branquias do hospedeiro. As variantes purificadas de CS30A e CS30P foram confirmadas como
sendo T. turnerae (17901) por analise de 16S rfDNA. No entanto, foram encontradas outras variantes de T. turnerae
que desenvolveram caracteristicas evolutivas ao desenvolver-se zz vitro em meio de baixa concentragao salina.
Também foram confirmadas atividades antibidticas, embora seu estimulo para esta caracteristica ainda nao tenha
sido elucidado. Outra afirmacdo do autor foi a necessidade de salinidade (relativo as variantes) e a

disponibilidade de celulose para o 6timo crescimento (Trindade-Silva ez al., 2009).
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Figura 2 — PCR de tDNA 16S amplificados a partir de isolados de 1. tumerae.
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Fonte: Trindade-Silva ez al., 2009, p.575 e 576). Adaptada

Yang e al., (2009) estabelece que a analises filogenéticas de sequéncias de 16S rRNA ajudam a identificar
bactérias intimamente relacionadas para comparagao genomica com 1. furnerae’ T7901. Indicando que T.
turnerae esta mais intimamente relacionado a varios endosimbionte bacterianos, ainda nio cultivados, que foram
identificados em tecidos branquiais de vermes navais com metodologias independentes de cultivo (Yang ef /.,
2009)

Teredinibacter turnerae é o pioneiro entre os simbiontes bacterianos isolados de vermes navais. Essa
bactéria produz enzimas que quebram celulose e fixa o nitrogénio da atmosfera, o que pode auxiliar no
metabolismo dos vermes navais que vivem em ambientes de madeira com baixa quantidade de nitrogénio. A
cepa 1. turnerae 'T7901 possui diversos grupos de genes relacionados a metabélitos secundarios, incluindo a
capacidade de produzir compostos bioativos. Um desses grupos, localizado na regido 7, contém os genes
responsaveis pela producao do sideréforo turnerbactina. Através do sequenciamento e analise metagendmica, foi
observado que o grupo presente na Regido 7 e seus similares estao presentes na familia de grupos de genes
GCF_8, sendo encontrados em todas as cepas sequenciadas de T. furmerae, assim como em outras bactérias
simbidticas de vermes navais. Isso destaca a relevancia desse grupo para a fisiologia das bactérias simbioticas que
habitam os vermes navais. O gene tnbF, responsavel pela codificacio de uma sintetase peptidica nio
ribossomica neste conjunto, mostrou-se crucial para a producdo de turnerbactina e a sobrevivéncia dessa

bactéria em situagdes de escassez de ferro (Naka & Haygood, 2023).
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Figura 3 — Agrupamentos de genes envolvidos no transporte de ferro mediado por
sideréforos

B. Agrupamento de biossintese e transporte de turnerbactina.
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Fonte: Naka & Haygood (2023, p.4). Adaptada

No artigo de Fowler ¢# a/. (2019) é afirmado que a microbiota endosimbiotica denotada de simbiose de
metabolitos bioativos dos vermes navais conseguem produzir uma grande variedade de enzimas que sio
codificadas pelos genes bacterianos, entre elas se destacam as LPMOs (Monoxigenases de polissacarideos liticos)
da familia AA10 e as glicosil hidrolases das familias celobiohidrolases e GH6 sao encontradas principalmente no
trato intestinal de ruminantes, principalmente em bovinos da raca holandesa, estao sao classificadas em familias,
assim como os LPMOs, denotando uma importante ferramenta digestio de material lignocelulésico (Wang e7 4/,
2013; Fowler et al., 2019).

As LPMOs pertencem a sete familias (AA9, AA10, AAT1, AA13, AA14, AA15 e AA16) no banco de
dados CAZy (Carbohydrate-Active enZYmes) (www.cazy.org), classificadas de acordo com a similaridade de
sequéncia. Os LPMOs da familia AA9 sao enzimas de fungos ativas em celulose, com capacidade oxidativa em
Cl e/ou C4. A familia AA10 apresenta uma maior complexidade em relagio a origem das espécies e ao
substrato especifico. Os membros da familia AA10 provém de arqueas, bactérias, fungos ou virus, podendo
atuar tanto em quitina quanto em celulose. Na familia AA10, todos os LPMOs ativos em quitina sio oxidantes
em Cl, enquanto em celulose alguns sio oxidantes em C1 e outros em Cl e C4. Nio foram identificados
LPMOs ativos em celulose, oxidando o carbono C4, exclusivamente na familia AA10. (Zhou, Huang & Zhu,
2019)
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Figura 4 — Degradac¢io enzimatica de componentes comuns de materiais vegetais lenhosos.
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Pode-se concluir que entre a microbiota existente no clado Teredinidae, destaca-se o grupo de bactérias
gram negativa endosimbiotica Teredinibacter, encontrados na regiao branquial do verme, apresentam dominios
cataliticos celobiohidrolase (EC 3.2.1.91) e 3-1,4(3) endoglucanase (EC 3.2.1.4) capacidade de ligagao a celulose
e quitina, e de degradagao de diversos polissacarideos complexos. Essas caracteristicas estao presentes em duas
geracoes de 1. turnerae a T 8201 e T 7901 (Trindade-Silva ez al., 2009; Yang ef al., 2009; Ekborg ez al., 2007; Naka
& Haygood, 2023).

4 CONSIDERACOES FINAIS

No que se refere aos mecanismos para a quebra lignocelulésica, ficou claro que a microbiota presente
nas branquias do clado Teredinidae tem um papel importante na assimilagio de nutrientes disponivel nos
matérias lenhosos, se utilizando de ferramentais metabdlicas presentes em seu genoma, exemplificado nos genes

TonB, possivelmente para utilizagao de carboidratos derivados da celulose, para a captagao de ferro através do
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sider6foro enddgeno, como também destacasse a producao de proteinas LPMOs AA10 e as glicosil hidrolases:
celobiohidrolases e GH6.

Todos os trabalhos analisados, denotam um grande potencial da utilizagio do material gnomico da
Teredinibacter turmerae com fomento da utiliza¢ao de seus mecanismos metabdlicos especificos para a industria de
produgido de etanol 2G, no tocante a seus mecanismos de quebra do material lignocelulésico.

Como destacado nos trabalhos de Tindade-Silva ez a/, (2009), Yang e al., (2009), Fowler et al., (2019),
Zhou, Huang & Zhu (2019) e Naka & Haygood, (2023) 4, ainda, muitas variantes a serem analisadas, todos os
trabalhos que tem como referéncia a compreensao dos processos metabdlicos envolvidos nas relages
endosimbiotica Teredinibacter com o clado Teredinidae apresenta um quadro mais amplo de interacdo evolutiva
correspondente as relagdes ecologicas e, por tanto, sua expressao genomica. Assim, conclui-se que todas as
pesquisas nesta tematica tém grande valor cientifico e, portanto, torna-se de grande valia para a produgio

enérgica e sustentavel.
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