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RESUMO 

 

DUQUE-CASTAÑO, D. C. Diversidade de metabólitos secundários e atividade biológica 

de Epicoccum spp. 2019. 59 f. Dissertação (Mestrado em Microbiologia) – Instituto de 

Ciências Biomédicas, Universidade de São Paulo, São Paulo, 2019 

 

Nesta dissertação foi avaliada a sistemática filogenética de linhagens de Epicoccum 

spp., incluindo algumas do complexo E. nigrum, à luz de avanços recentes na resolução da 

história evolutiva do gênero. Além disso, foi avaliada a presença de um gene de uma policetídeo 

sintase (PKS) potencialmente associada à produção da epicolactona, um composto bioativo de 

grande interesse pela sua estrutura química, identificado no sobrenadante da cultura E. nigrum 

P16. Para compreender melhor a relação entre interação e evolução das linhagens, foi testada a 

correlação entre distância genética e capacidade de inibição de micro-organismos. Foi usada 

inferência filogenética pelo método de máxima verossimilhança para avaliara abrangência 

filogenética das linhagens, dentro do gênero Epicoccum. Foram desenhados primers específicos 

para a KS do gene potencialmente associado à rota de biossíntese da epicolactona e testados em 

todas as linhagens. Foi realizado um teste de correlação entre as matrizes de distância genética 

e distância de padrão de inibição qual não demonstrou congruência entre os agrupamentos 

gerados por estas análises. Os resultados indicam prováveis mudanças na classificação de 

linhagens do complexo E. nigrum, para gêneros como E. italicum e E. layuense. Também foi 

observada a presença do gene potencialmente associado à rota de biossíntese da epicolactona 

em muitas das linhagens de Epicoccum independente da filogenia e do agrupamento gerado 

pelo padrão de inibição. Adicionalmente, foram obtidos extratos das linhagens para a avaliação 

de metabólitos secundários os quais estão sendo caracterizados e serão utilizados para gerar 

uma filogenia baseada em marcadores químicos. 
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ABSTRACT 

DUQUE-CASTAÑO, D. C. Epicoccum spp. diversity of secondary metabolites and 

biological activity. 2019. 59 f. Dissertation (Masters in Microbiology) – Instituto de Ciências 

Biomédicas, Universidade de São Paulo, São Paulo, 2019 

 

In this dissertation, we evaluated the phylogenetic systematics of Epicoccum spp. 

streains, including some of the E. nigrum complex, in light of recent advances in the resolution 

of the evolutionary history of the genus. In addition, the presence of a polyketide synthase gene 

(PKS) potentially associated with the production of epicolactone, a bioactive compound of great 

interest for its chemical structure, identified in the culture supernatant of E. nigrum P16, was 

evaluated. To better understand the relationship between strains interaction and evolution, the 

correlation between genetic distance and inhibition capacity of microorganisms was tested. 

Phylogenetic inference using the maximum likelihood method was used to evaluate the 

phylogenetic range of the strains within the genus Epicoccum. Specific primers were designed 

for the KS of the gene potentially associated with the epicolactone biosynthesis route and tested 

in all strains. A correlation test was performed between genetic distance matrix and inhibition 

pattern distance matrix which did not show congruence among the clusters generated by these 

analyzes. The results indicate probable changes in the classification of E. nigrum complex 

strains to genera such as E. italicum and E. layuense. The presence of the gene potentially 

associated with the epicolactone biosynthesis route, was also observed in many Epicoccum 

strains independent of the phylogeny and the cluster generated by the inhibition pattern. In 

addition, extracts of the strains were obtained for the evaluation of secondary metabolites that 

are being characterized and will be used to generate a phylogeny based on chemical markers. 

 

Keywords: Endophyte, Epicolactone, Polyketides, Chemotaxonomy, PKS. 

 

 

 

 

 



 
 

1 INTRODUÇÃO  

Epicoccum é um gênero de fungos ascomicetos anamórficos e ubíquos da classe 

Dothideomycetes, família Didymellaceae, que coloniza diferentes tipos de solos e plantas 

(MIMS; RICHARDSON, 2005).  Os fungos deste gênero têm sido associados à decomposição 

primária de tecidos vegetais, apresentando hábito de vida endofítico em espécies de plantas de 

interesse agronômico como Saccharum officinarum (cana de açúcar) (ROMÃO; ARAÚJO, 

2007) e algumas espécies tem sido descritas como patógenos de plantas (BRUTON et al., 1993; 

LIN et al., 2015). Seu potencial uso como agente de controle biológico tem sido estudado 

(LAHLALI; HIJRI, 2010), sendo que já foi observada a sua capacidade de inibir o 

desenvolvimento e germinação conidial de fitopatógenos como Pythium spp. (HASHEM; ALI, 

2004), Rhizoctonia solani (LAHLALI; HIJRI, 2010), Phytophthora infestans (LI et al., 2013) 

e Sclerotinia sclerotiorum (PIECKENSTAIN et al., 2001). 

Originalmente foram descritas 60 espécies do gênero Epicoccum (SCHOL-

SCHWARZ,1959), mas a classificação das espécies foi reduzida a uma única espécie com 

diferentes tipos morfológicos e fisiológicos (KILPATRICK; CHILVERS, 1981). Contudo, 

como acontece com espécies crípticas e altamente variáveis de fungos, as diferenças 

morfológicas frequentemente são interpretadas como variações intraespecíficas (MURILLO et 

al., 2009). No caso de Epicoccum nigrum, a análise polifásica da diversidade intraespecífica de 

linhagens da espécie, identificou a ocorrência de dois genótipos com fortes evidencias 

morfológicas, fisiológicas e de divergência genética, indicando que representam duas espécies 

diferentes (FÁVARO et al., 2011). Analises filogenéticas baseadas em diferenças morfológicas 

e multilocus das sequências da região espaçadora transcrita interna do nrDNA 5.8S (ITS), 

sequências parciais 28S rDNA da subunidade maior do nrDNA (LSU), sequências parciais da 

segunda maior subunidade da RNA polimerase II (rpb2) e β-tubulina (tub2), da família 

Didymellaceae, revisaram a filogenia de Epicoccum e estabeleceram 17 espécies: E. 

brasiliense, E. camelliae, E. dendrobii, E. draconis, E. duchesneae, E. henningsii, E.hordei, E. 

huancayense, E. italicum, E. latusicollum, E. layuense, E. nigrum, E. pimprinum, E. 

plurivorum, E. poae, E. sorghinum, E. viticis. (CHENG et al., 2015, 2017) e E. mackenziel 

(JAYASIRI et al.,2017). 

Uma das características de maior relevância no estudo de Epicoccum spp. é sua 

capacidade de produzir grande número de metabólitos secundários com atividade biológica 

(FÁVARO; SEBASTIANES; ARAÚJO, 2012). Entre os compostos produzidos por E. nigrum, 

a epicolactona, um policetídeo com atividade antimicrobiana, tem gerado grande interesse por 



 
 

sua complexa estrutura química (DA SILVA ARAÚJO et al., 2012), levando a estudos de 

caracterização da via de síntese (ELLERBROCK et al., 2015; KRAVINA; CARREIRA, 2018) 

e dos genes envolvidos na sua biossíntese, contribuindo assim no entendimento dos 

mecanismos moleculares envolvidos nas interações ecológicas do fungo (BRAGA, 2016). 

Os avanços na sistemática filogenética do gênero Epicoccum e a diversidade de 

metabólitos de interesse biotecnológico produzidos por estes fungos (BRAGA; PADILLA; 

ARAÚJO, 2018), evidenciam a necessidade da resolução do complexo E. nigrum (Favaro, 

2011), já que é altamente desejável que o nome da espécie faça referência a uma única unidade 

genômica, e não a complexos com inúmeros genótipos altamente variáveis na sua organização 

genômica, interação no ambiente e síntese de metabólitos. A disponibilidade de dois genomas 

de E. nigrum tem possibilitando o estudo de genes e possíveis rotas metabólicas relacionadas à 

biossínteses de metabólitos secundários (FERREIRA, 2016; FOKIN et al, 2017). Na linhagem 

E. nigrum P16, pertencente ao complexo E. nigrum, isolada de cana de açúcar e que apresenta 

atividade antagonista in vitro contra fitopatógenos, foram identificados genes potencialmente 

envolvidos na biossíntese de epicolactona (BRAGA, 2016).  

O presente estudo buscou avaliar a sistemática filogenética de linhagens de Epicoccum 

spp., incluindo algumas do complexo E. nigrum, à luz dos avanços na resolução da inferência 

filogenética do gênero. Avaliar a presença nas linhagnes de Epicoccum spp. de um gene 

potencialmente associado à produção da epicolactona, descoberto e descrito na linhagem E. 

nigrum P16. Caracterizar os metabólitos secundários de Epicoccum spp. e avaliar a correlação 

entre história evolutiva, características químicas e padrões de inibição de micro-organismos. 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

7 CONCLUSÃO 

 

 A análise filogenética baseada na região ITS1-5,8S-ITS2 do DNA ribossomal e do gene da 

β-tubulina concatenadas, usada pra avaliar a relação evolutiva entre as linhagens de 

Epicoccum spp. e as espécies de Epicoccum recentemente descritas, ofereceram evidência 

molecular de espécies do complexo E. nigrum, potencialmente pertencentes às 

recentemente estabelecidas espécies E. layuense e E. italicum, mas se requer uma melhor 

resolução das relações evolutivas entre as linhagens do complexo E. nigrum. 

 Os extratos orgânicos das linhagens de Epicoccum apresentaram atividade heterogênea na 

inibição de bactérias o que sugere a presença de diferentes compostos antibacterianos nos 

extratos.  

 A capacidade dos extratos em inibir outros micro-organismos não apresenta correlação 

com a distância genética das linhagens, o que pode indicar que existe diferença significativa 

na produção de metabólitos nas linhagens do gênero Epicoccum ou a presença de caracteres 

que podem ser usados na taxonomia das espécies do gênero. 

 Foram desenhados primers específicos para a KS do pksi12 e testados nas linhagens de 

Epicoccum spp. O amplicon foi detectado no 61% das linhagens, incluindo as mais basais, 

o que pode indicar que o cluster pode ser compartilhado por diferentes espécies do gênero 

Epicoccum e outros gêneros relacionados, e que sofreu vários eventos de perda ao longo 

da história evolutiva dentro do gênero. 
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