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Introducdo: O género Streptomyces (Classe: Actinobacteria) séo bactérias gram-positivas, filamentosas,
produtoras de esporos que apresentam crescimento 6timo em temperaturas entre 25 a 30 °C e pH de 6 até 9 (1).
Espécies desse género apresentam acdo bioldgica variada e sdo reconhecidas principalmente por seus produtos
naturais altamente bioativos, sendo varios desses ja comercializados, a Streptomyces spp. também séo usadas para
biocontrole de fitopatégenos de importancia agricola, tornando esses microrganismos de grande interesse
biotecnoldgico voltado ao desenvolvimento de bioinsumos (2). Com o0s avangos tecnoldgicos nas areas de
sequenciamento de genomas, identificacdo de compostos e ferramentas de bioinforméatica como o antiSMASH é
possivel identificar agrupamentos génicos com potencial de produgdo de novas moléculas bioativas, esses, muitas
vezes podem estar silenciados em condi¢fes de cultivo laboratoriais (3). Nesse sentido, técnicas de biologia
molecular como CRISPR-Cas9, pool bacteriano ou pool-seq que é uma metodologia de sequenciamento de um
grande ntmero de individuos, onde o DNA desses vérios isolados é agrupado para um Unico sequenciamento,
sendo assim uma técnica e também uma alternativa muito eficaz de reducdo de custo e tempo. e abordagem
dependente de cultivo como OSMAC (One Strain Many Activity Compounds) tém aumentado a producdo de
compostos com pouco rendimento por meio do desbloqueio clusters génicos biossintéticos (BGCs) (4, 5, 6). Nesse
sentido, 0 presente estudo visa avaliar o potencial biotecnolégico de um pool bacteriano obtido de sedimentos do
Rio Solimdes por meio da mineracdo gendmica voltada a identificacdo de BGCs. Material e Métodos: Um pool
gendmico de isolados de bactérias de sedimentos de rios amazonicos foi obtido por meio de sequenciamento na
plataforma Illumina com pair-end de 150 pb e cobertura de 100X. O genoma montado foi analisado usando a
plataforma antiSMASH para a identificacdo de clusters génicos biossintéticos, determinacdo da classe das
moléculas e mineracdo direta partindo dos genes para predi¢do de metabdlitos secundérios. A predicao de funcéo
de cada gene foi determinada por meio de anélise de dominios no pfam e BLAST no NCBI. O acesso ao patrimonio
genético foi autorizado pelo SISGEN N° AB6B14F. Resultados e Discussao: A montagem do pool gendmico
resultou em 42 Mb onde foram identificados 118 clusters biossintéticos de 12 classes distintas, sendo as mais
predominantes as sintases de peptideos ndo-ribossomais (NRPS) com 32 BCGs, terpenos 18, policetideo sintase
(PKS) 17, siderdforos 8. Dentre estes 118 clusters 14 apresentam 100% de similaridade com BGCs disponiveis
em bancos de dados, como os relacionados a biossintese de albaflavenona (composto com fungéo antimicrobiana)
e rizomida do tipo A, B e C (composto antitumoral, antiflingico contra 0 mofo de pepino e antibidtica contra
Staphylococcus aureus e Bacillus subtilis). 2 BGCs possuem mais de 80% de similaridade com clusters
biossintéticos com funces ja determinadas e 99 clusters biossintéticos que ndo apresentaram similaridade com
BGCs depositados em bancos de dados, o que pode indicar que esses BGCs sdo relacionados a vias de biossintese
de novas moléculas ou que pertencem a vias biossintéticas ainda ndo caracterizadas, porém com produtos ja
conhecidos. Os resultados reforcam o potencial de recursos genéticos amazodnicos para prospecgdo de produtos
naturais bioativos.
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