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O gênero Azotobacter representa o principal grupo de bactérias 
heterotróficas de vida livre fixadoras de nitrogênio. Elas constituem 
um grupo muito estudado por apresentarem substâncias promotoras 
de crescimento em plantas. Os ICEs são elementos genéticos móveis 
auto-transmissíveis que podem carregar genes associados à expressão 
de genes com valor adaptativo para bactéria hospedeira.

Objetivos

Apesar de não terem sido encontrados uma ampla gama de genes 
relacionados à promoção de crescimento em planta dentro dos ICEs, 
estes são amplamente distribuídos nos genomas de Azotobacter  o que 
pode indicar um importante papel na adaptação das espécies desse 
gênero.  Futuros estudos serão realizados in vivo para demonstrar o 
possível impacto de ICES em Azotobacter.

Foram identificados 47 prováveis ICES dentre as regiões dos 43         
genomas de Azotobacter analisados. A região oriT foi encontrada em 
apenas 3 isolados. Em 35 isolados foram encontradas relaxases. Todos 
os isolados apresentam T4CP, mas apenas 29 deles possuem Sistema de 
Secreção IV (T4SS), maquinaria responsável pela conjugação dos 
elementos. Apenas na espécie A. vinelandii foi detectada presença de 
ICE já identificada, o que abre a possibilidade da descoberta de 
elementos inéditos nas outras espécies do gênero. Como metabólitos 
secundários, foram encontrados Non-ribosomal peptide synthetases 
(NRPSs), que são compostos diversos, que permitem que as bactérias 
hospedeiras expandam suas capacidades metabólicas.
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O objetivo deste trabalho foi identificar e investigar uma possível 
relação entre ICEs e a capacidade de promover crescimento de plantas 
do gênero Azotobacter.
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Foram analisados in silico 43 genomas dentre as espécies Azotobacter 
vinelandii, Azotobacter chroococcum, Azotobacter salinestris e Azotobacter 
beijerinckii.
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