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Resumo: Leveduras sdo fungos unicelulares e cosmopolitas, porém com ocorréncia e diversi-
dade pouco conhecida no Bioma Cerrado. Objetivou-se neste trabalho avaliar a diversidade
de leveduras em frutos de trés plantas nativas do Cerrado do Jardim Botanico de Brasilia:
Eugenia lutescens (perinha do Cerrado), Campomanesia xanthocarpa (gabiroba) e Brosimum
guadichaudii (mama-cadela). As amostras foram agitadas, diluidas seriadamente e 0,1mL de
cada diluicao foi plaqueado em meio de cultivo MYGP. Apéds a incubacdo, foi feita a contagem
de UFC e colbnias morfologicamente diferentes foram isoladas em cultura pura e caracteri-
zadas. O DNA dos isolados foi extraido e amplificado por meio de PCRs utilizando primers
para a regidao D1/D2 do gene 26S do rDNA, sendo posteriormente sequenciada. 19 dos DNA
isolados foram recuperados dos frutos. A densidade de leveduras totais em frutos variou de
2.103 UFC.g de fruto? (perinha do Cerrado) a 7.10% UFC.g de fruto!(mama-cadela). Os iso-
lados foram agrupados em 10 morfotipos de acordo com as caracteristicas morfoldgicas. Os
géneros encontrados foram: Rhodotorula, Cryptococcus, Candida, Hanseniaspora e Aureoba-
sidium. A analise de diversidade demonstrou que frutos das plantas em estudo sdo habitats
propicios para leveduras, podendo ser uma fonte de bioprospeccao de substancias bioativas
com aplicacdo biotecnoldgica.

PaLavras-cHave: Diversidade, Ecologia Microbiana, RNA ribossomal.

YEASTS ASSOCIATED TO NATIVE PLANT FRUITS OF CERRADO: EUGENIA LUTESCENS CAMBESS, CAMPOMANESIA XAN-
THOCARPA (MART.) O. BERG AND BROSIMUM GUADICHAUDII TREC

AsstracT: Yeasts are unicellular fungi and cosmopolitan, but with little known occurrence and
diversity in the Biome Cerrado. The aim of this work was to evaluate the yeasts diversity
in Cerrado fruits. The study was made with three Cerrado native plants: Eugenia lutescens
(perinha do cerrado), Campomanesia xanthocarpa (gabiroba) and Brosimum guadichaudii
(mama-cadela). The samples were shaken and serially diluted, 0,1 mL of each serial dilution
was plated in MYGP culture medium. After incubation, UFC count was made and the morpho-



logically different colonies were isolated in pure culture and characterized. The DNA of iso-
lated yeasts was extracted and amplified by PCR using primers for the D1/D2 region of LSU
26S rDNA gene and then sequenced. Nineteen yeasts species were recovered from fruits. The
yeasts density was evaluated and it ranged from 2.103 UFC (perinha do cerrado) to 7.103 UFC
(mama-cadela) per gram of fruit. Isolated yeasts were grouped into 10 morphotypes accord-
ing to morphological characteristics. The genera founded were Rhodotorula, Cryptococcus,
Candida, Hanseniaspora and Aureobasidium. This study showed that Cerrado plants are suit-
able habitats for yeasts and may be a source of bioprospecting for bioactive substances with

biotechnological applications.

Key worbs: Diversity, Microbial Ecology, RNA ribosomal.

INTRODUCAO

0 Cerrado é o segundo maior bioma bra-
sileiro, ocupando uma area de 204,7 milhdes de
hectares na porgao central do Brasil. Engloba todo
estado de Goias e Distrito Federal, além de parte
da Bahia, Maranhdo, Mato Grosso, Mato Grosso
do Sul, Minas Gerais, Parana, Piaui, S3o Paulo e
Tocantins (Sano et al., 2008), sendo considerada
a ultima fronteira agricola do planeta (Borlaug,
2002). Em funcdo da expansdo da agropecuaria
e intensa exploracao local de produtos nativos, o
Cerrado é considerado um dos hotspots mundiais
de biodiversidade, com pelo menos 137 espécies
de animais ameacadas de extingdo. Esse bioma
tem sido alvo constante de desmatamento, oca-
sionado principalmente para fins agricolas, onde
boa parte de sua area original ja foi utilizada para
pastagens plantadas e culturas anuais (Klink &
Machado, 2005).

O Bioma Cerrado abriga mais de 11 mil es-
pécies vegetais, das quais 4.400 sdo endémicas
(Medeiros, 2011). Estima-se que para cada espé-
cie de planta vascular estao associados de seis a
oito fungos (Hawksworth, 2001). Porém, segun-
do Dianese (2000), existem cerca de 70 a 100 mil
espécies de fungos, incluindo os liquenizados, no
Cerrado, onde haveria uma associacao de mais
de 25 fungos por espécie de planta vascular.

Segundo definicdo de Kurtzman & Fell (1998),
as leveduras, assim como fungos verdadeiros, sdo
micro-organismos pertencentes ao Reino Fungi,
com parede celular rigida, nuicleo organizado com
membrana nuclear, aclorofilados, heterotroéficos,
nutrem-se por absorcdao, com reprodugdo se-
xuada por meio de células especializadas deno-
minadas esporos e com auséncia de motilidade.
Diferenciam-se dos demais fungos por possuirem
um talo unicelular e realizarem a reproducdo as-
sexuada por brotamento ou fissdo, além de nao
formarem corpos de frutificacao.

As leveduras sdao cosmopolitas, sendo en-
contradas em diversos habitats, desde ambien-
tes extremos como o Artico (Zalar et al., 2008)
e aguas hipersalinas (Gunde-Cimerman et al,,
2000) a ambientes com disponibilidade de subs-
tratos ricos em acglcares, como folhas, frutos e
flores. Esses nichos sao tradicionalmente consi-

derados excelentes substratos para isolamento
de leveduras (Santos et al., 1996).

Alguns estudos sobre diversidade de levedu-
ras realizados no Brasil demonstraram que di-
ferentes habitats como insetos, flores e frutos,
apresentam comunidades de leveduras caracte-
risticas, com biotipos diferentes, e até mesmo
novas espécies (Morais et al., 1995).

Outros trabalhos relatam a ocorréncia de le-
veduras em goiabas (Abranches et al., 2000),
frutos de macga (Camatti-Shartori et al., 2005),
em frutos de Parahancornia amapa (Huber) Du-
cke (Morais et al., 1995) e grdos de café despol-
pados (Silva et al., 2008).

No entanto, trabalhos relatando a diversidade
de leveduras em frutos nativos do Cerrado ainda
S30 escassos.

Entendendo a importéncia do bioma em es-
tudo e a escassez de pesquisas sobre a diversi-
dade de leveduras em frutos nativos do Cerrado,
o objetivo deste trabalho foi estudar a ocorréncia
e diversidade de leveduras em frutos de plantas
nativas do Cerrado por meio de métodos de culti-
vo e técnicas moleculares.

MATERIAL E METODOS

AMOSTRAGEM

A coleta foi realizada em areas nativas com
frutos provenientes de trés espécies de plantas
do Cerrado: Eugenia lutescens Cambess (Perinha
do Cerrado), Campomanesia xanthocarpa (Mart.)
0. Berg (Gabiroba), Brosimum guadichaudii Tréc
(Mama-cadela), coletados no Jardim Botéanico de
Brasilia - DF (Coordenadas geograficas: 047° 49’
39,6’ W 15° 52'02,6" S).

ISOLAMENTO E CARACTERIZAGAO MORFOLOGICA DE

LEVEDURAS

As amostras utilizadas nesta analise consisti-
ram em dois frutos por espécie de planta avalia-
da. Os frutos foram homogeneizadas com agua
peptonada 0,1% (0,1% Peptona), com trés repe-
ticOes para cada fruto, e agitadas a 150 rpm por
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20 minutos, para facilitar a liberagdo das células
microbianas. As amostras homogeneizadas foram
entdo diluidas seriadamente até a diluicdo de 10-
4. Da suspensdo resultante de cada diluicao, 100
ML foram semeados, em triplicata, no meio de
cultivo MYGP (0,3% Extrato de malte; 0,3% Ex-
trato de levedura; 0,5% Peptona; 1% Glucose;
2% Agar) em pH ajustado para 5,6 (Masoud et
al., 2004), contendo 250 mg.L! de Cloranfenicol.
As placas foram incubadas a 28 °C, por um pe-
riodo de trés a cinco dias, onde foi observado o
crescimento de colonias de leveduras nas placas,
apos esse periodo fez-se a contagem de UFCs
(Unidades Formadoras de Col6nias). Os diferen-
tes morfotipos de leveduras crescidas a partir das
diluigdes, em placa com meio de cultura, foram
isolados separadamente até a obtengdo de cultu-
ras puras. A caracterizagdo morfoldgica das col6-
nias foi realizada em meio de cultura MYGP com
pH ajustado para 5,6 (Masoud et al., 2004), e co-
I6nias com cinco dias de cultivo, de acordo com a
metodologia descrita por Dias & Schwan (2010),
onde foram observados caracteristicas como: cor
(branca, bege, laranja, rosa, entre outros), ta-
manho (pequena, média ou grande) e aspecto da
coldnia (pastoso ou cremoso); formato da borda
(lisa ou filamentosa), perfil (lisa e convexa, acha-
tada, elevada) e superficie da col6nia (granulo-
sa, estrias concéntricas); bem como o tempo de
crescimento de cada uma (lento ou rapido).

Para as caracteristicas morfolégicas obser-
vadas foi feita a construgdo de uma matriz de
presencga (1) e auséncia (0), e esta analisada no
programa MVSP v3.1 (Multi-Variate Statistical
Package) (Kovach, 2007). O dendograma de si-
milaridade fenética foi construido pelo algoritmo
UPGMA (Unweighted Pair Group Method Using
Arithmetic Averages) utilizando o coeficiente Jac-
card para calculo de similaridade.

CARACTERIZAGAO MOLECULAR

A extracdo de DNA foi feita a partir do precipita-
do de células obtido apds centrifugacao de 1,5 mL
da cultura crescida em meio de cultivo MYGP liqui-
do. O DNA foi extraido pelo método de cloroférmio/
alcool isoamilico, utilizando beads de vidro para a
lise mecanica das células e tampdo de extracao
(2% Triton X, 1% SDS, 100 mM NaCL, 10 mM Tris
pH 8,1 mM EDTA pH 8) (Kurtzmann & Fell, 1998).

O fragmento de DNA referente ao dominio D1/
D2 do gene 26S do RNA ribossomal foi amplificado
por PCR (Reagao em Cadeia de Polimerase) utilizan-
do os iniciadores NL1 (5" GCATATCAATAAGCGGA-
GGAAAAG 3’) e NL4 (5' GGTCCGTGTTTCAAGAGGG

3’) (Kurtzman & Robnett, 1998), gerando um
fragmento de aproximadamente 600bp, em rea-
gao com volume final de 25 pL contendo 20-30 ng
de DNA molde, 20 pmol de cada iniciador, 1,5 mM
MgCl2 e 0,2 mM dNTP’s (dATP, dTTP, dCTP, dGTP).
As condigOes de PCR foram as seguintes: desnatu-
ragao inicial a 92°C por 4 minutos, seguida por 34
ciclos de desnaturagdo a 92°C por 40 segundos,
anelamento a 57°C por 1 minuto e 30 segundos e
extensao a 72°C por 2 minutos, e extensao final a
72°C por 5 minutos.

Os fragmentos amplificados foram tratados
com a enzima ExoSAP-IT® conforme instrugbes
do fabricante e enviados para sequenciamento na
Universidade Catodlica de Brasilia (UCB), utilizan-
do o sequenciador ABI 3130x| da Applied Biosys-
tems, pela metodologia de sequenciamento de
Sanger (Sanger et al., 1977).

As sequéncias resultantes do sequencia-
mento foram analisadas no programa BioEdit
(7.1.3.0) (Hall, 1999), para verificagdo da qua-
lidade e comparadas com sequéncias deposita-
das no GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)
usando o softaware BLAST (Basic Local Alignment
Search Tool) (Altschl et al., 1990). O alinhamen-
to e as relagbes filogenéticas entre as sequén-
cias dos isolados de leveduras e as sequéncias
do GenBank foram calculadas no programa MEGA
6 (Tamura et al., 2013) utilizando o método de
Méxima Verossimilhanga pelo modelo evolutivo
Kimura-2-parametros. Os limites de confianga
para a construgdo das arvores filogenéticas fo-
ram estimados com analises de bootstrap, com
1000 replicagbes. A espécie Schizosaccharomy-
ces pombe Lindner (AY048171) foi utilizada como
grupo externo.

RESULTADOS E DISCUSSAO

CARACTERIZACAO MORFOLOGICA

Foram recuperados 19 isolados de leveduras
das trés espécies de plantas nativas do Cerrado,
sendo nove isolados da Eugenia lutescens, seis
da Brosimum guadichaudii e quatro da Campo-
manesia xanthocarpa.

A presenca de leveduras nas trés amostras de
frutos de plantas do Cerrado foi constatada em
meio MYGP e a densidade populacional em todas
as amostras variou de 2 - 7.103 UFC.g* (Tabela 1).

Frutos de Brosimum guadichaudii apresen-
taram-se como melhores habitats para levedu-
ras com a maior densidade de células por fruto
(7,57.10% UFC.g1).

Tabela 1 - Numero de isolados e UFC.grama de frutos™ por espécie coletada.

Espécie coletada

N© de isolados

UFC.grama de frutos-1

Eugenia lutescens 9
Campomanesia xanthocarpa 4

Brosimum guadichaudii 6

2,80.10°
5,66.10°
7,57.10°




Tecidos de plantas, como caules, flores e
frutos, sdo ricos em compostos organicos o que
consequentemente os tornam um habitat favora-
vel para o crescimento de leveduras (Starmer &
Lachance, 2011). Porém, algumas diferengas na
composigdo quimica e disponibilidade de aglca-
res simples, polissacarideos e outros compostos
de carbono presentes entre os frutos analisados

pode refletir na densidade de leveduras encon-
trada.

Os 19 isolados recuperados dos frutos foram
fenotipicamente caracterizados e agrupados em
dez diferentes morfotipos com base nas carac-
teristicas coloniais avaliadas como cor, aspecto e
tamanho da col6nia, entre outras (Figura 1).

Figura 1 - Dendograma de similaridade fenética gerado a partir da analise morfoldgica das col6nias de leveduras em
meio MYGP, pH 5,6, e construido com o algoritmo UPGMA utilizando o coeficiente Jaccard para calculo de similaridade.

CARACTERIZACZ\O MOLECULAR

A regido D1/D2 do 26S rDNA de grande parte
das leveduras conhecidas encontra-se sequencia-
da e sabe-se que essa regidao permite diferenciar
quase todas as espécies de leveduras para fins
taxonomicos (Fell et al.,, 2000; Kurtzman & Ro-
bnett, 1998). Os 19 isolados de leveduras recu-

perados dos frutos de espécies de plantas nati-
vas do Cerrado foram identificadas com base no
sequenciamento da regido D1/D2 do 26S rDNA,
comparando com as sequéncias depositadas no
GenBank, e levando em consideracdo os valores
de identidade e cobertura (Tabela 2).

Tabela 2 - Identificacdo dos isolados de leveduras, nimero de acesso, cobertura e identidade das sequéncias

no GenBank.

Isolado Identificagdo (GenBank) Cobertura Identidade Filo Hospedeira
Aureobasidium pullulans (FJ515219) 96% 79%
CLUnB-1 Aureobasidium leucospermi (JN712555) 96% 78% Ascomycota
Aureobasidium sp. (J0916062) 96% 78%
CLUnB-2 Rhodotorula mucilaginosa (AF444749) 100% 98% Basidiomycota Eugenia
Aureobasidium leucospermi (JN712555) 94% 90% lutescens
CLUnB-3 Ascomycota
Aureobasidium sp. (J0916062) 94% 90%
CLUnB-4 Rhodotorula sp. (EU828522) 80% 91% Basidiomycota
CLUnB-5 Candida azyma (JN004198) 100% 99% Ascomycota
CLUnB-8 Rhodotorula mucilaginosa (AF444749) 100% 99% Basidiomycota
Aureobasidium pullulans (FJ515219) 100% 97%
CLUnB-9 Aureobasidium leucospermi (JN712555) 99% 98% Ascomycota
Aureobasidium sp. (J0916062) 100% 98% Campomanesia
CLUnB-10 Rhodotorula mucilaginosa (AF444749) 95% 98% Basidiomycota xanthocarpa

Aureobasidium pullulans (FJ515219)

99% 97%




Tabela 2 - continuacao

CLUnB-11 Aureobasidium leucospermi (JN712555)
Aureobasidium sp. (JQ916062)
CLUnB-13 Hanseniaspora sp. (DQ377647)
CLUnB-15 Rhodotorula mucilaginosa (AF444749)
CLUnB-16 Rhodotorula sp. (AF387134)
CLUnB-17 Sem identificac&o/Sequéncia ruim
CLUnB-19 Cryptococcus laurentii (EF068207)
Aureobasidium pullulans (FJ515219)
CLUnB-20 Aureobasidium leucospermi (JN712555)
Aureobasidium sp. (JQ916062)
CLUnB-38 Rhodotorula mucilaginosa (AF444749)
CLUnB-39 Cryptococcus laurentii (EF068207)
Aureobasidium pullulans (FJ515219)
CLUnB-40 Aureobasidium leucospermi (JN712555)
Aureobasidium sp. (JQ916062)
CLUnB-41 Sem identificacdo/Sequéncia ruim

99% 95% Ascomycota
98% %
99% 99% Ascomycota
100% 99% Basidiomycota
98% 93% Basidiomycota
- - - Brosimum
100% 98% Basidiomycota guadichaudii
96% 96%
96% 97% Ascomycota
95% 97%
98% 89% Basidiomycota
100% 98% Basidiomycota
94% 87% Eugenia
94% 86% Ascomycota lutescens
94% 86%

A anadlise filogenética pelo método de
Maxima Verossimilhanga (Figura 2) mos-
trou-se concisa, apresentando valores de
bootstrap significativos, dividindo os iso-
lados em clados e delimitando os géneros,
além de informar as relagdes filogenéticas
entre os isolados. Além disso, o0 método foi
eficiente na separagao dos isolados em dois
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CLUNB-8 %
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54

62

CLURB-15 4

CLUnB-4 #

il CLUNB-16 4~
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grandes grupos: Basidiomycota R.T. Moore,
com o0s géneros Rhodotorula F.C. Harrison
(nove isolados) e Cryptococcus Vuillemin (2
isolados); e Ascomycota Cavalier-Smith com
0s géneros Aureobasidium Viala & G. Boyer
(seis isolados), Candida Berkhout (um isola-
do) e Hanseniaspora Zikes (um isolado).

(AF444749) Rhodotorula mucilaginosa

CLURB-174

-|— CLUnB-40 ##
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A
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(AY048171) Schizosaccharomyces pombe

(FJ515219) Aureobasidium pullulans

+ Brosimum guadichaudii

* Campomanesia xanthocarpa

¥ Eugenia lutescens

Figura 2 - Arvore filogenética representativa das relacdes dos isolados de frutos do Cerrado obtida por andlises de
Maxima Verossimilhanca a partir de sequéncias do gene 26S (dominio D1/D2) usando o programa MEGA 6 para 1000
replicacdes de bootstrap. A levedura Schizosaccharomyces pombe (AY048171) foi utilizada como grupo externo.



Leveduras basidiomicéticas geralmente
sao encontradas no filoplano por possuirem
um perfil assimilativo mais amplo com rela-
cdo as fontes de carbono quando compara-
das com as leveduras ascomicéticas. As le-
veduras basidiomicéticas sdao predominantes
em ambientes como solo e folha, onde os
nutrientes disponiveis sdo mais complexos
(Kurtzman & Fell, 1998).

Muitas leveduras basidiomicéticas de-
senvolveram mecanismos que permitiram
a colonizagao do filoplano, tais como: pro-
ducdo de estruturas de resisténcia, como
clamiddsporos, de capsula mucoide e pig-
mentos carotendides que sdo Uteis na prote-
gao contra a radiagao UV (Kurtzman & Fell,
1998). Como exemplo, leveduras do géne-
ro Rhodotorula produzem pigmentos caro-
tendides para se protegerem dos niveis de
radiagdo que sao mais altos na superficie de
tecidos da parte aérea da planta do que no
solo (Fonseca & Inacio, 2006).

Os géneros de leveduras encontrados
neste trabalho sdo frequentemente associa-
dos a frutos (Tournas et al., 2006; Trinda-
de et al., 2002; Abranches et al., 2000). No
entanto, trata-se do primeiro relato desses
géneros de leveduras em associagdo com as
espécies de plantas em estudo.

Com base na Figura 2, é possivel verifi-
car que os isolados UnB-5 e UnB-13 estdo
relacionados filogeneticamente a Candida
azyma (Van der Walt, Johannsen & Yarrow)
S.A. Mey. & Yarrow e Hanseniaspora sp.,
respectivamente, com valores de cobertura
e de identidade acima de 90% (Tabela 2). C.
azyma e Hanseniaspora sp. foram encontra-
das somente em Eugenia lutescens e Brosi-
mum guadichaudii, respectivamente.

Candida e Hanseniaspora sdo géneros
pertencentes ao Filo Ascomycota, onde a
maioria das espécies pode ser identificada
apenas com o sequenciamento do dominio
D1/D2 (Kurtzman & Robnett, 1998).

Espécies do género Candida, isoladas de
frutos tropicais, sdo eficientes produtoras
de enzimas pectinoliticas (Silva et al., 2005;
Trindade et al., 2002) e de enzimas proteo-
liticas (Trindade et al.,, 2002; Abranches et
al., 1997).

Swangkeaw et al. (2011) demostraram
que uma B-glucosidase produzida por isola-
dos de Hanseniaspora sp. é eficiente na pro-
ducgdo de vinho comercial, principalmente na
liberacao de aromas desejaveis. Espécies de
Hanseniaspora tem sido encontradas princi-
palmente em frutos devido as suas habilida-

des fisioldgicas serem limitadas, tendo como
fonte de carbono preferencial a glicose e a
celobiose, o0 que acaba limitando o seu nicho
(Starmer & Lachance, 2011).

Os isolados CLUNB-19 e CLUNB-39 mos-
traram 98% de identidade com Cryptococ-
cus laurentii (EF068207)(Kuff.) C.E. Skinner,
formando um clado bem suportado na ana-
lise filogenética (Figura 2), e foram detec-
tados em B. guadichaudii e E. lutescens. Ao
contrario dos géneros Aureobasidium e Rho-
dotorula que foram relatados nas trés hos-
pedeiras analisadas, sendo os géneros do-
minantes com o maior nimero de isolados.

Rhodotorula e Cryptococcus sao géneros
de leveduras pertencentes ao Filo Basidiomy-
cota, e formam um grupo polifilético. Espécies
desses géneros, como R. glutinis (Fresen.)
F.C. Harrison e Cr. laurentii tem se mostra-
do eficazes como agentes de biocontrole de
patdgenos de pds-colheita em diversos frutos
(Lima et al., 1998). Cr. laurentii foi eficiente
no biocontrole do mofo azul da macd, causa-
do por Penicillium expansum Link, quando em
combinacdo com a levedura Metschnikowia
pulcherrima Pitt & M.W. Mill. (Janisiewicz et
al., 2008); e contra o mofo azul (P. italicum
Wehmer) em laranjas (Zhang et al., 2005).

Aureobasidium é um género do filo As-
comycota, composto por fungos levedurifor-
mes, geralmente de coloracdo escura, co-
mumente denominada de leveduras negras.
Aureobasidium pullulans (De Bary) G. Arnaud
ex Cif., Ribaldi & Corte possui grande apli-
cacao biotecnoldgica, como na producdo de
enzimas hidroliticas, e alta plasticidade ge-
nética, podendo alterar suas propriedades
morfoldgicas e fisioldgicas dependendo das
condicbes em que é cultivada (Zalar et al,,
2008). Esse género possui espécies intima-
mente relacionadas tornando dificil a separa-
¢ao utilizando apenas um marcador molecu-
lar, 0 que se observa ao analisar o ramo do
género Aureobasidium em que ndo se chega
a uma conclusdo correta a nivel de espécie.

Zalar et al. (2008) utilizaram diferentes
regides como o gene 28S do rDNA, o gene
para B-tubulina e fator de elongacgdo (EF 1a)
para separar as espécies de A. pullulans e
definir as suas variedades.

Os isolados relatados neste trabalho se
configuram como primeiro relato nas es-
pécies nativas do Cerrado analisadas, com
base em informagdes presentes no banco de
dados Fungus-Host Distributions DataBase,
da Systematic Mycology & Microbiology La-
boratory (USDA).
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Dessa forma, o levantamento da biodiversi-
dade para conhecer as espécies presentes em
determinado habitat torna-se imprescindivel para
aumentar o conhecimento referente ao grupo em
questdo e impulsionar a bioprospecgdo de possi-
veis aplicagBes biotecnoldgicas dos isolados re-
cuperados.

ConcLusAo

Eugenia lutescens (Perinha do Cerrado), Cam-
pomanesia xanthocarpa (Gabiroba) e Brosimum
guadichaudii (Mama-cadela) nativas do Cerrado
sdo habitats propicios para o desenvolvimento
de leveduras, onde sdo encontradas espécies dos
géneros: Rhodotorula, Cryptococcus, Candida,
Hanseniaspora e Aureobasidium.

Visto que a diversidade de leveduras em frutos
no Cerrado ainda é pouco explorada, e sendo
as leveduras importantes fontes de substancias
bioativas de interesse biotecnoldgico, o presente
trabalho é essencial para o conhecimento e cata-
logacao da diversidade de leveduras presentes no
Bioma Cerrado.
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