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Resumo 
 

O gênero Streptomyces tem sido uma rica fonte de produtos naturais a anos, com a capacidades 
biossintéticas de produzir centenas compostos bioativos, são bactérias com grande potencial para 
produção de antibióticos, e outras moléculas, com aplicações médicas, industriais e agrícolas, 
incluindo antifúngicos, sideróforos, anticancerígenos, antioxidantes. Com os recentes avanços na 
tecnologia de sequenciamento de DNA, a mineração do genoma tornou-se uma ferramenta para 
explorar produtos naturais, facilitando a identificação de agrupamentos de genes biossintéticos 
(BGC). O presente estudo teve como objetivo explorar o potencial do isolado de Streptomyce sp. 
MAD1003. O genoma montado tem 6.642.326 Mb, com 6.293 possíveis regiões codificadoras (CDS), 
66 genes de RNA de transferência (tRNA). A análise filogenômica indica que MDA1003 é 
filogeneticamente relacionada com Streptomyces bauhiniae Bv016T. As similaridades entre as 
espécies usando vários índices de medidas como, identidade média de nucleotídeos (ANI) foi de 
96.30%, identidade média de aminoácidos (AAI) de 96,24% e valores de hibridização digital DNA-
DNA (dDDH) de 68.1% são indicativos que MDA1003 representa uma espécie. A mineração 
genômica combinando análise de bioinformática para identificação de BGCs e anotação manual, 
permitiu a identificação de 23 clusters envolvidos na produção de metabólitos secundários, destes 
apenas 26% (6) BGCs estão relacionados a moléculas e clusters caracterizados. A análise de sintenia 
dos clusters de MAD1003 com vias de biossíntese para o sideróforos desferrionamine B e para os 
agentes antimicrobiano lomofugin revelam o potencial para a produção compostos quimicamente 
semelhantes mas não iguais. O estudo usando o genoma completo desta linhagem revela que a maioria 
dos BGC identificados não estão envolvidos na produção de metabólitos secundários conhecidos, 
indicando que esta possível nova espécie de Streptomyces pode ser usada na prospecção de novos 
produtos naturais bioativos. 
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