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Introducdo: O género Streptomyces, pertencente a classe Actinobacteria, que se destaca por ser uma
fonte de moléculas bioativas com diversas atividades ja reportadas como: anticancer, antioxidante, anti- alzheimer
e principalmente antimicrobiana de uso clinico e agricola (1 ; 2). Varios estudos tém demonstrado o potencial
deste género no desenvolvimento de produtos voltados ao biocontrole e promocéo de crescimento de plantas (2;3).
Apesar de Streptomyces spp. ser amplamente estudado do ponto de vista quimico, representantes desse género
continuam sendo fonte de descoberta de novas moléculas, principalmente com o avanco dos estudos guiados por
genoma completo e desbloqueio de vias biossintéticas relacionadas ao metabolismo secundario (4;5). Nesse
contexto, o presente estudo tem como objetivo realizar a mineragdo genémica e identificagdo filogenémica de uma
linhagem de actinobacteria (SOL 153) isolada de sedimentos do rio Solimdes visando a caracterizagao do potencial
biossintético e biotecnoldgico dessa linhagem. Material e métodos: A linhagem SOL 153 pertence a colecéo
bioldgica 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 anotacdo de cluster génicos biossintéticos por meio da
plataforma antiSMASH Bacterial Version, a predigdo funcional dos genes do cluster foi realizada por meio das
plataformas pfam e NCBI. A identificacdo da linhagem SOL153 foi realizada por filogenémica por meio da
plataforma TYGS (https://tygs.dsmz.de/). O acesso ao patrimbnio genetico foi autorizado pelo SISGEN N°
AB6B14F. Resultados e discussdo: A identificacdo da linhagem SOL 153 via digital DNA-DNA hybridization
(dDDH) apresentou 74.3% de similaridade com o genoma da espécie Streptomyces cavourensis (DSM 41795) e
corrobora com os resultados obtidos por filogenémica. Foram identificados 57 clusters génicos biossintéticos
(BGCs) distribuidos em 14 classes distintas de metabdlitos secundarios, onde a classe relacionada a biossintese de
peptideos ndo ribossomais (NRPS) foi a mais abundante com 17 clusters, seguida de policetideos sintase (PKS)
com 11, terpenos 6 e lanthipeptideos 3. Também foram localizados clusters relacionados a biossintese de ectoina,
sideréforos, melanina, LAP (Linear azol(in)e-containing peptides) e RiPP (Ribosomally synthesised and post-
translationally modified peptide) com 2 BGCs cada, e 1 BGC para butyrolactone, betalactona, lassopeptideo. Além
destes, 6 clusters hibridos NRPS/PKS foram identificados. Quanto aos metabdlitos relacionados a cada cluster, 24
ndo apresentam nenhuma similaridade com BGCs depositados em banco de dados, 27 possuem similaridade de 3
a 83% e 6 BGCs apresentaram 100%, indicando que vias de biossintese para moléculas bioativas como
alkylresorcinol estdo presentes neste genoma. Moléculas de lipideos fendlicos com agdo antibidtica, acdo
anticincer “in vitro” e antioxidante ja descrita na literatura.
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