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RESUMO:

As smORFs (small Open Reading Frames) sdao pequenos quadros de leitura aberta que codificam
microproteinas com até 100 aminoacidos e vém sendo reconhecidas por suas funcodes bioativas, atuando
como bioestimulantes, antimicrobianos, indutores de resisténcia ou mediadoras das interacbes planta-
microrganismo, contribuindo para praticas agricolas mais sustentaveis. Com os avancos da metagenémica
e da bioinformatica, tem-se demonstrado que essas estruturas codificam peptideos funcionais com papéis
relevantes na ecologia microbiana. Nesse contexto, o solo amazbnico, caracterizado por sua elevada
diversidade microbiana e pressdes seletivas singulares, representa um reservatério promissor para a
descoberta de novas smORFs com potencial biotecnolégico. Este estudo teve como objetivo caracterizar
smORFs obtidas a partir do metagenoma de solo da Reserva de Desenvolvimento Sustentavel do Rio
Negro (Amazonas). O metagenoma foi sequenciado por tecnologia nanopore (ONT), montado com o
metaFlye, e as smORFs foram preditas por meio do pyrodigal; andlises de qualidade, distribuicao
ecolégica e classificacdo taxonémica foram conduzidas com o GSMC, enquanto a identificacdo de
dominios conservados foi realizada com o EggNOG-mapper. Foram identificadas 114.104 smORFs, das
quais 12,35% (14.097) apresentaram alta qualidade; quanto a distribuicdo ecolégica, 27,22% (31.055)
estavam associadas a um Unico habitat (predominando solo e intestino de cupins), enquanto 72,78%
(83.049) foram detectadas em multiplos ambientes (solo, Agua, plantas, animais, humanos, entre outros),
evidenciando ampla versatilidade ecoldgica. A classificacao taxondmica indicou que 96,42% (110.016) das
smORFs possuiam anotacdo taxondmica, com atribuicdes distribuidas entre os niveis de reino (32,76%),
filo (7,29%), classe (13,95%), ordem (4,80%), familia (13,61%), género (9,66%) e espécie (14,35%); os
filos mais abundantes foram Proteobacteria, Acidobacteriota e Actinomycetota, enquanto os géneros
predominantes incluiram Bradyrhizobium, Mycobacterium e Acidobacterium. Além disso, 18.984 smORFs
(16%) apresentaram dominios conservados da base CDD, sugerindo origem por terminacao precoce de
genes maiores. A analise funcional revelou que a maioria das smORFs (34.119) estd associada a fungdes
desconhecidas, indicando potencial para novas descobertas, seguida por funcdes relacionadas ao
metabolismo e transporte de aminodacidos (15.693), conversao e producao de energia (15.371) e outras
que, juntas, representaram cerca de 50% das smORFs analisadas. Este trabalho revela, pela primeira vez,
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a paisagem funcional e taxon6mica de microproteinas em metagenoma de solo de floresta de terra firme
amazodnica, abrindo caminho para a prospeccdo de novos recursos genéticos com elevado valor
biotecnolégico.
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