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Introdução: As bactérias do gênero Bacillus são encontradas predominantes no solo (1). Bacillus spp. são 

conhecidos por produzir uma ampla gama de metabólitos secundários com atividade antimicrobiana e na promoção 

do crescimento de plantas, tornando-os desta forma, fortes candidatos para o desenvolvimento de bioinsumos 

voltados ao controle biológico de patógenos de importância agrícola (2). Os avanços nas técnicas de 

sequenciamento têm permitido a obtenção de genomas completos, o que tem facilitado a identificação de clusters 

gênicos biossintéticos (BGCs) envolvidos na biossíntese de metabólitos secundários tais como terpenos, indóis, 

sideróforos, policetídios, peptideos não-ribossomais e lipopeptídeos (1, 3). Neste contexto, este estudo teve como 

objetivo avaliar a atividade antifúngica in vitro de três bactérias do gênero Bacillus (MPUR 33.1, MPUR 32.5 e 

MPUR 44.1) contra fitopatógenos de interesse para cadeias produtivas regionais e realizar a mineração genômica 

visando caracterização de BGCs. Material e Métodos: Os isolados MPUR 33.1, MPUR 32.5 e MPUR 44.1 foram 

obtidos de sedimentos do rio Purus, e fazem parte da coleção microbiológica da Embrapa Amazônia Ocidental. 

Atividade antagônica foi realizada por meio da técnica de cultura pareada em meio BDA, e a percentagem de 

inibição do crescimento micelial (PIC) foi calculada de acordo com a fórmula PIC = (diâmetro médio do controle-

diâmetro médio do tratamento) / (diâmetro médio do controle) x 100 (4,5). O antagonismo foi realizado contra 7 

fitopatógenos que afetam cadeias produtivas amazônicas do guaraná, cupuaçu, pimenta-de-cheiro e hortaliças: 

Colletotrichum scovillei (INPA 2910), Colletotrichum siamense (Coll 2N), Corynespora cassiicola (INPA 2671), 

Fusarium decemcellulare (Fdc 307), Moniliophthora perniciosa (MP01), Pseudopestalotiopsis gilvanii (222) e 

Rhizoctonia sp. (INPA 2942). Os três isolados (MPUR 35.2, MPUR 33.1 e MPUR44.1) tiveram seus DNA 

extraídos e sequenciados com base na plataforma Illumina com read length de 2 x 150 bp (Paired End) com 

cobertura de 100X. O genoma montado foi submetido a anotação de cluster gênicos biossintéticos por meio da 

plataforma antiSMASH Bacterial Version, e a predição funcional dos genes dos clusters foram realizadas por meio 

das ferramentas Pfam e BLAST. O acesso ao patrimônio genético foi autorizado pelo SISGEN Nº AB6B14F. 

Resultados e Discussão: A inibição do crescimento micelial variou de 12 a 89% para pelo menos um dos 

fitopatógenos testados. Os três isolados obtiveram maior PIC contra o fungo M. perniciosa (Mp01), com redução 

do crescimento micelial de 81%, 83% e 89% para os respectivos isolados MPUR 35.2, MPUR 33.1 e MPUR 44.1. 

O isolado MPUR 44.1 não apresentou qualquer inibição contra C. siamense (Coll 2N), contudo, contra o mesmo 

fitopatógeno, os isolados Bacillus sp. MPUR 33.1 e MPUR. 35.2, o PIC foi de 72% e 73% respectivamente. Todos 

isolados possuem BGCs para produção de bacillibactina e bacilisina, sendo estes, dois potentes metabólitos 

antimicrobianos. A produção desses dois compostos foi associada às propriedades antifúngicas e de controle 

biológico em Bacillus amyloliquefaciens GKT04 contra Fusarium oxysporum em experimentos in planta, usando 

abordagem genômica e transcriptômica (7). As três linhagens de Bacillus aqui analisadas mostram podencial para 

desenvolvimento de bioinsumos e teste in planta são necessários para avaliar o desempenho destes isolados em 

condições controladas e campo. 

Apoio: FAPEAM, CAPES, CNPq e Embrapa  
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