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Introducao |

Streptomyces sdo bactérias produtoras de
importantes grupos de metabolitos incluindo
peptideos nao ribossomais (NRPs). Os NRPs
possuem destacada atividade biolégica', como
antitumoral e antibidtica, motivando seu isolamento.

Estes peptideos sdo biossintetizados por um
complexo enzimatico, denominado peptideo nao

do NCBI. O banco de dados gerou similaridade com
sequéncias de microrganismos envolvidas na
biossintese de NRPs. O dominio de adenilacao
amplificado apresentou 56% de identidade em
relacdo a uma NRPS responsavel pela producdo da
indigoidina, um pigmento azul, de Streptomyces
albus como pode ser visualizado na tabela 1.

Tabela 1. Resultado do alinhamento da sequéncia
de aminoécidos do dominio de adenilagao de B1

ribossomal sintetase (NRPS), composto pelos

dominios de adenilagdo, proteina carreadora de
peptidila e condensacdo®. Existe uma relacao linear
entre o0 gene, a enzima e a estrutura do peptideo,
de modo que é possivel identificar um potencial
metabdlito produzido pelo microrganismo.

O conhecimento das seqUéncias de nucleotideos

Microrganismo Descri¢ao Identidade e-value

S.albus Produgdo de 56 % 5e-51
indigoidina

E. chrsanthemi " odugdo de 48 % 2e-26
indigoidina

V.indigofera Ffrogluc;_ac? de 50 % 2e-26
indigoidina

do conjunto de genes possibilita a quimica de
produtos naturais prever a estrutura do metabdlito,
facilitando a sua obtencdo. A prospeccao de genes
(genome mining) tem se mostrado uma ferramenta
extremamente Otil na busca de novas moléculas
bioativas®.

Resultados e Discussao |

O microrganismo estudado foi uma Streptomyces
sp, isolada de Citrus ssp, denominada Bl. Para
obter informacdes sobre a presenca dos genes de
NRPS, a sequéncia do dominio de adenilacdo de
700 pares de bases (pb) foi amplificada utilizando
primers especificos por meio da reacdo em cadeia
da polimerase (PCR) (Figura 1). O fragmento
amplificado foi clonado em um vetor de clonagem e

sequenciado.
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Figura 1. A. Amplificacdo do dominio de adenilagdo
de 700 pb; B. Marcador de peso molecular

Empregando a ferramenta blastp foi
possivel fazer um alinhamento da sequéncia de
aminoacidos codificada pelos nucleotideos, com
outras sequéncias disponiveis no banco de dados
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Culturas do microrganismo Bl em placas com
meio contendo farinha de soja e manitol (SFM)
levaram a producdo de um pigmento azul, que se
difunde no agar. Porém, sua estrutura ainda néo foi
determinada. No presente momento estdo sendo
realizados o isolamento e a caracterizacdo deste
pigmento, para posterior confirmacdo da sua
estrutura.

Conclusodes

O presente trabalho mostrou um exemplo de
prospeccdo de genes como ferramenta para
identificar metabdlitos secundarios potencialmente
produzidos pelo microrganismo B1.

O conjunto de genes que codificam para sistemas
biossintéticos, e que nado estdo associados com
metabdlitos conhecidos, podem ser denominados
genes cripticos, cuja busca € feita utilizando
ferramentas de bioinformatica (genome mining),
possibilitando prever o metabdlito por meio dos
genes envolvidos em sua biossintese.
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