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Introducdo: Streptomyces sdo bactérias gram-positivas, filamentosas e produtoras de esporos,
reconhecidas pela producdo de antibioticos, promocéo de crescimento de plantas e biocontrole de patégenos de
interesse agricola. Recentemente, espécies desse género tém sido estudadas com foco na analise gendmica para
identificacdo e prospeccdo de vias biossintéticas visando a obtencdo de moléculas bioativas com aplicagdo
biotecnoldgica através de ferramentas de bioinformatica como antiSMASH, PFAM e BLAST (1). Dois exemplos
de Streptomyces que foi utilizada esse tipo de abordagem para obtencdo de novas moléculas séo S. albidoflavus e
S. violaceusniger que respectivamente possuem atividade antagdnica contra Rizhoctonia sp. e Fusarium sp. (2,3).
Durante um estudo com a microbiota aquética de sedimentos do Rio Madeira, uma actinobactéria foi selecionada
para sequenciamento de genoma completo devido a sua habilidade em inibir os fungos fitopatogénicos como:
Colletotrichum siamense, Fusarium decemcellulare e Moniliophthora perniciosa que sdo agentes causais da
antracnose, superbrotamento e vassoura de bruxa. Neste contexto, o presente trabalho tem como objetivo realizar
a mineracdo gendmica visando caracterizar o potencial biossintético e biotecnolégico, bem como realizar a
identificacdo filogendmica da linhagem MAD39. Material e Métodos: O genoma do isolado MAD39 foi
sequenciado com base na plataforma Illumina com read length de 2 x 150 bp (Paired End) e cobertura de 100X.
Com base no genoma montado, a plataforma antiSMASH Bacterial Version foi usada para a identificacdo de
BGC’s (clusters génicos biossintéticos), determinagdo da classe das moléculas e fungdo dos genes. A predigdo de
funcdo de cada gene foi realizada por meio de anélise de dominios na plataforma PFAM e por meio de BLAST no
NCBI. A identificagdo do isolado MAD39 foi realizada por dDDH e filogendmica utilizando a plataforma TYGS.
O acesso ao patriménio genético foi autorizado pelo SISGEN No AB6B14F. Também foram realizados testes de
antagonismo contra os 3 agentes fitopatogénicos: Colletotrichum siamense, Fusarium decemcellulare e
Moniliophthora perniciosa. Resultados e Discussdo: Em testes in vitro de inibicdo contra Colletotrichum
siamense, Fusarium decemcellulare e Moniliophthora perniciosa a MAD 39 foi capaz de inibir o crescimento de
73%, 73% e 90%, respectivamente. Com base no genoma completo de MAD39 linhagem foram identificados 124
clusters biossintéticos, incluido 13 clusters para producéo de terpenos, 27 para NRP (peptideos ndo ribossomais),
7 para producdo de sideréforos, 35 para policetideos e 1 para antibidticos da classe das fenazinas, entre outros que
podem ter diversas aplicagdes biotecnoldgicas. Vale ressaltar que dentre estes 124 clusters apenas 10 possuem
80% ou mais de similaridade com clusters biossintéticos com fungdes j& determinadas, ou seja, ha 114 clusters
biossintéticos que ndo apresentaram similaridade com BGC’s depositados nos bancos de dados, indicando que
esses BGC’s podem estar relacionados a vias de biossintese de novas moléculas ou que pertencem a vias ndo
caracterizadas de moléculas ja conhecidas, revelando que Streptomyces sp. MAD39 possui um diverso e
inexplorado arsenal metabdlico. Analise filogendmica realizada no TYGS revelou um valor de dDDh com a
espécie mais proxima, Streptomyces geysiriensis, de 57,50%, dDDH menores que 70% sao indicativo de possiveis
novas espécies (4). Trabalhos complementares com a caracterizagdo bioquimica e filogenética de MAD39
precisam ser realizados para confirmag&o como espécie nova.
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