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Prospecc¢ao genomica de quitinases de Streptomyces isolados de
sedimentos de rios Amazonicos
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Resumo

A quitina ¢ o segundo composto organico natural mais abundante no planeta, e a degradacao desse
substrato ¢ de grande interesse biotecnologico por ser possivel a partirdele produzir probioticos
humanos, curativos facilitadores na agregacdo de plaquetas, compor sistemas de nanoestruturas
carregadores de farmacos, além do papel fundamentalno biocontrole. Entre as enzimas comumente
relacionadas ao metabolismo de quitina estdoas monooxigenases de polissacarideos liticos (LPMO),
com atividade de quitina e as quitinases (EC 3.2.1.14), que sdo hidrolases glicosidicas (GHs) que de
acordo com o bancode dados CAZy ocorrem principalmente nas familias GH18 e GH19. Entre os
microrganismos, as actinobactérias sao as principais degradadoras de quitina no solo, e asbactérias
género Streptomyces sao as mais estudadas por conta de sua abundancia e ampla distribui¢ao. Neste
género as quitinases mais comuns sdo as GHI8 e GH19. No presente estudo foi realizada a
identificacdo e caracterizag¢ao de quitinases com base no genoma completo de Streptomyces isoladas
de rios amazdnicos. Para tanto foram utilizadas as ferramentas TYGS, para identificacdo
filogendmica das espécies, a plataformaRAST para anotagdo e identificagdo de quitinases com base
no genoma completo, InterPropara anélise dos dominios, e o software MEGA para alinhamento e
andlise filogenética. Foram analisados 9 genomas, destes, dois foram identificados como
Streptomyces vinaceusdrappus, um Streptomyces griseofuscus, um Streptomyces albidoflavus, e
outros cinco pertencem a potenciais novas espécies. Nestes genomas foram identificadas 102
quitinases distribuidas em 8 grupos diferentes: com 5 proteinas no GHS5, 7 no GH6, 3 no grupo
GHO9, 2 no GHI12, 58 no GHI18, 10 no GH19, 12 proteinas no LPMO, além de 4 proteinas ndo
agrupadas. Estes dados indicam o potencial das linhagens amazdnicas do género Streptomyces como
fontes de quitinases e revelam alta distribuicdo de quitinase dotipo GH18 nos genomas desses
isolados.
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