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ANALISE in silico DO POTENCIAL METABOLICO DE Streptomyces sp. APUR 36.1 ISOLADA DE
SEDIMENTOS DO RIO PURUS
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Introducdo: Género Streptomyces apresena genoma linear normalmente de tamanho variando em média
de 5a 12 Mb com contetdo G+C normalmente > 70% (1). As Streptomyces estdo entre as bactérias com maior e
mais valiosos metabdlitos secundarios bioativos, muitos dos quais tém importantes aplicagGes clinicas e
agrondmica. Com os avangos nos métodos de sequenciamento de genoma de alto rendimento, varias estratégias
de mineracdo de genoma in silico foram desenvolvidas e aplicadas ao mapeamento do genoma de Streptomyces.
Recentes estudos revelaram que Streptomyces possui um nimero ainda maior de clusters de genes biossintéticos
(BGC’s) silenciados e ndo caracterizados do que o estimado anteriormente (2). Em virtude da importancia
biotecnoldgica de BGCs para novas moléculas encontrados em espécies de Streptomyces, o presente estudo teve
como objetivo realizar a mineracdo gendmicos e andlise filogenética da linhagem APUR 36.1 isolada de
sedimentos do Rio Purus. Material e métodos: O isolado APUR 36.1 faz parte da colecéo de culturas microbianas
do Laboratério de Biologia Molecular da Embrapa Amazénia Ocidental — CPAA. A linhagem teve seu DNA
extraido e sequenciado com base na plataforma Illumina com read length de 2 x 150 bp (Paired End) e cobertura
de 100X. O genoma montado foi submetido a anotacéo de cluster génicos biossintéticos por meio da plataforma
antiSMASH Bacterial Version, a predi¢do funcional dos genes do cluster foi realizada por meio das plataformas
Pfam e ferramenta BLAST. A identificacdo da linhagem APUR 36.1 foi realizada por filogen6mica por meio da
plataforma TYGS (https://tygs.dsmz.de/). O acesso ao patrimbnio genético foi autorizado pelo SISGEN N°
AB6B14F. Resultados e discussdo: A analise com base no genoma completo revelou que APUR 36.1 é um
representante da espécie Streptomyces sampsonii compartilhando 88.3% de dDDH. Quanto a identificacdo de
BGC’s a linhagem APUR 36.1 apresenta 60 clusters para producdo de metabdlitos secundarios, destes, quatro
apresentam 100% de similaridade com clusters ja descritos: albaflavenona, ectoina, desferrioxamina B e geosmina.
26 BGCs ndo possuiam similaridades com BGCs ja caracterizados, 30 possuiam similaridade variando de 3 a 93%.
Quanto as classes identificadas, 21 correspondem a peptideos ndo ribossomais (NRPS), 15 séo policetideos sintase
(PKS), 7 estdo relacionados a sintese de terpenos, 5 sdo hibridos, apresentando NRPS/PKS. Minoritariamente
foram identificados clusters para sintese de ectoina (um), sider6foros (trés), butirolactona (um), lanthipeptideos
(dois), LAP (um) e lassopeptideos (quatro). Em conjunto, esses resultados sdo um indicativo do potencial
metabdlico deste isolado. E o elevado nimero de cluster sem nenhuma similaridade nos bancos de dados para
BGCs é um indicado potecinal deste isolado para produgdo de novas moléculas.
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