Caracterizacao de Novas Linhagens de Bacterias
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Resumo
A atualidade € marcada pelo surgimento de bactérias e fungos resistentes a todas as classes de antimicrobianos ja descobertos,

portanto, € essencial que se descubra novos antibioticos e antifungicos. Assim, avaliou-se a eficacia de microrganismos isolados de
mel contra fungos e bactérias causadores de doencas em plantas. Para a linhagem que apresentou maior eficacia na producao de
antimicrobianos, realizou-se o sequenciamento utilizando a tecnologia Nanoporo. Para a montagem do genoma e sua anotacao
desenvolveu-se um pipeline baseado em Python. Em seqguida, utilizou-se a plataforma antiSMASH para buscar grupos de genes
responsaveis pela producao de antimicrobianos. Desta maneira, sugeriu-se genes que podem ser responsaveis pela producao
antimicrobiana, para possibilitar o aumento da capacidade produtiva das bacterias para uso comercial na medicina e agricultura.

o Introducao

O impacto deletéerio das doencas infecciosas de animais e plantas
esta cada vez mais marcante devido a um aumento na incidéncia de
resisténcia bacteriana e fungica e a reducao na descoberta de
novos antimicrobianos. Isso pode nos levar a uma era pos-
antibioticos, na qual um simples ferimento pode ser fatal. Portanto, o
desenvolvimento de novas estratégias para a descoberta de

Fol realizada a extracao de DNA genomico de M3.18, atingindo um
rendimento de 58,4 ng/ul. Uma biblioteca de DNA com adaptadores
na concentracao de 2,17 ng/ul foi construida e carregada em uma
flowcell com apenas 17 poros ativos. Apesar disso, foram obtidas
107 mil pares de bases sequenciadas. (Figura 2).
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isolados do mel, além de realizar o sequenciamento de uma bactéria Fonte: elaborado pelos autores (2024).

produtora de antimicrobianos para a identificacao dos genes
responsaveis pela sintese destes compostos.

e Metodologia

Para analisar a producao antibacteriana e antifungica dos
microrganismos, eles foram testados em ensaios de halo de inibicao
contra a bactéria Xanthomonas citri, causadora do cancro citrico, e
fungos fitopatogénicos, como Rhizoctonia sp. e Sclerotinia sp.

A partir destes dados brutos, elaborou-se um pipeline utilizando
ferramentas baseadas em Python, capaz de receber os dados
brutos e realizar a sua montagem utilizando os metodos: montagem
de novo e variant calling. A linhagem M3.18 foi identificada como
Bacillus velezensis, portanto exploramos 0s grupos de genes
biossinteticos presentes em diferentes linhagens sequenciadas da
especie (Figura 3).
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fungos fitopatogénicos, incluindo a B. subtilis usado em controle Fonte: elaborado pelos autores (2024).
biologico. Observa-se que diversos isolados possuem atividade

e Conclusao
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Fonte: elaborado pelos autores (2024).



