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Resumo

O género Burkholderia possui distribuicdo global e pode ser encontrado em diversos nichos
ecologicos, principalmente habitando solos e plantas. Sdo bactérias gram negativas que possuem um
arsenal metabolico bioativo de grande interesse para a agricultura, saide e meio ambiente. Muitas
linhagens de Burkholderia produzem enzimas que sdo capazes de quebrar cadeias longas de
hidrocarbonetos e compostos aromdticos recalcitrantes que sdo um dos principais poluentes
antropicos de impacto negativo para a biodiversidade. No presente estudo, uma linhagem isolada de
lamina d'agua do rio Jurud (CPAA2D) foi submetida ao ensaio de degradacao de DCPIP (2,6-
diclorofenol-indofenol) para verificar o potencial de metabolizagdo de hidrocarbonetos aromaticos,
bem como foi realizado o sequenciamento, identificagdo filogenomica pela plataforma TYGS, analise
do genoma completo por meio de anotacdo usando RAST, anélise gendmica comparativa com as
linhagens tipo mais proximas usando orthovenn2 e andlise do metabolismo secundario usando
AntiSMASH. A analise filogendmica revelou que CPAA2D ¢ pertencente a espécie Burkholderia
reimsis com 85.1% de hibridizagao digital DNA-DNA (dDDH) e 94.5 de suporte de pseudobootstrap.
Nos ensaios de metabolizagdo de hidrocarbonetos aromaticos, B. reimsis CPAA2D foi capaz de
metabolizar o DCPIP por completo em um periodo de sete dias a 37°C. Em adi¢do foram anotados
operons relacionados a degradagdo desses compostos contendo os genes dhB e catR (genes de
metabolizacdo de compostos aromaticos funcionalmente caracterizados na literatura). As analises
comparativas com as linhagens tipo mais proximas (B. reimsis e B. cepacia) revelaram 144 genes nao
compartilhados, nos quais a maioria estdo relacionados a elementos transponiveis, genes que
codificam transportadores e genes de funcdo desconhecida. Foram anotados 21 BGCs (clusters
génicos biossintéticos) nos quais trés puderam ser conectados aos metabdlitos piochelina, ornibactina
e pirrolnitrina, sendo este ultimo um potente antifingico. Esses resultados em conjunto mostram que
a linhagem CPAA2D pode ser usada para bioremediagdo de hidrocarbonetos, produgdo de
metabolitos bioativos e também demonstram o potencial intraespecifico para prospeccao de genes e
enzimas de interesse biotecnologico.

Palavras chave: Biossurfactante; Bioremediac¢ao; Degradagdo de hidrocarbonetos.

189



