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Introducao

Resultados e Discussao

O género Azotobacter representa o principal grupo de bactérias
heterotroficas de vida livre fixadoras de nitrogénio. Elas constituem
um grupo muito estudado por apresentarem substancias promotoras
de crescimento em plantas. Os ICEs sdao elementos genéticos moveis
auto-transmissiveis que podem carregar genes associados a expressao
de genes com valor adaptativo para bactéria hospedeira.

Objetivos

O objetivo deste trabalho foi identificar e investigar uma possivel
relacao entre ICEs e a capacidade de promover crescimento de plantas
do género Azotobacter.

Foram identificados 47 provaveis ICES dentre as regides dos 43
genomas de Azotobacter analisados. A regiao 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
Secrecao IV (T4SS), maquinaria responsavel pela conjugacao dos
elementos. Apenas na espécie A. vinelandii tfoi detectada presenca de
ICE ja identificada, o que abre a possibilidade da descoberta de
elementos inéditos nas outras espécies do género. Como metabolitos
secundarios, foram encontrados Non-ribosomal peptide synthetases
(NRPSs), que sao compostos diversos, que permitem que as bactérias
hospedeiras expandam suas capacidades metabdlicas.

Material e Método

Conclusoes

Foram analisados in silico 43 genomas dentre as espécies Azotobacter
vinelandii, Azotobacter chroococcum, Azotobacter salinestris e Azotobacter
beijerinckii.
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Apesar de nao terem sido encontrados uma ampla gama de genes
relacionados a promocao de crescimento em planta dentro dos ICEs,
estes sao amplamente distribuidos nos genomas de Azotobacter o que
pode indicar um importante papel na adaptacdao das espécies desse
género. Futuros estudos serdo realizados in vivo para demonstrar o
possivel impacto de ICES em Azotobacter.
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