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Introdução: O ferro (Fe) é um micronutriente essencial para vários processos biológicos como respiração 

celular, fotossíntese e fixação de nitrogênio. Em ambientes aquáticos o ferro dissolvido forma complexos mais 

estáveis dificultando sua disponibilidade, nesse sentido, a produção microbiana de sideróforos que são moléculas 

de baixo peso molecular, tem uma função muito importante nesses ecossistemas, pois tornam o ferro passível de 

ser absorvido por outros organismos (1). Vários grupos de bactérias com destaque para o gênero Bacillus são 

produtores do sideróforo petrobactina, essa molécula é responsável pela promoção de crescimento vegetal e pela 

aquisição de ferro pela comunidade marinha (1)(2). Em Bacillus anthracis os genes AsbABCDE codificam 

enzimas que participam do processo de transformação do aminoácido espermidina, ácido dihidroxibenzóico e 

citrato em petrobactina (3). No presente estudo identificamos e caracterizamos o cluster gênico biossintético para 

produção do sideróforo petrobactin com base no de genoma completo uma bactéria isolada de sedimentos do rio 

Solimões (SOL 105). Material e métodos: A linhagem SOL 105 pertence a coleção biológica do Laboratório de 

Biologia Molecular da Embrapa Amazônia Ocidental – CPAA. genoma do isolado SOL 105 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 foi usada para a identificação de BGCs (clusters gênicos 

biossintéticos), identificação da classe das moléculas. A predição de função de cada gene foi realizada por meio 

de análise de domínios na plataforma Pfam e por meio da ferramenta BLAST no GenBank. A identificação do 

isolado SOL105 foi realizada por dDDH e filogenômica utilizando a plataforma TYGS. O acesso ao patrimônio 

genético foi autorizado pelo SISGEN Nº AB6B14F. Resultados e discussão: O isolado SOL 105 foi identificado 

como sendo pertencente à espécie Bacillus cereus. A identificação de vias de metabolismo secundário resultou em 

27 BGCs que pertencem a 7 classes distintas, no qual peptídeos não ribossomais (NRP) foram os mais abundantes. 

Um BGC localizado no scaffold 3 apresentou 100% de similaridade com o BGC relacionado a síntese do sideróforo 

petrobactin, apresentando os genes asbA, asbB e asbE (sideróforos sintases), asbC (3,4-ácido dihidroxibenzoico-

AMP ligase) e asbD que codifica uma proteina carreadora de grupos acil. Também foi localizado neste cluster a 

presença de um gene que codifica um regulador histidina cinase que é responsável por mecanismos de transdução 

de sinal por meio da membrana plasmática. Esses dados confirmam o potencial de SOL 105 para produção do 

sideróforo petrobactina.  
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