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podem carregar genes que fortalecem as intera¢bes planta-bactéria, 110 —— N
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Identificar e analisar os Elementos Integrativos e Conjugativos caracteristicos de promogdo de - crescimento.
(ICEs) presentes nos genomas de potenciais bactérias promotoras de i
crescimento de plantas pertencentes a bacterioteca do Laboratoério de z - —
Genética Molecular e de Microrganismos, e investigar sua relacao com i
0s processos de simbiose entre as plantas e 0s microrganismos.
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R Resfinder As amostras mais promissoras foram S21Q), S11A, SO1A e as ICEs 2
+ e 3 do isolado P29A, destacando genes de fixacao de nitrogénio e ferro,
MEGARes TR R solubilizacdo de fosfato e tolerancia a estresses. A presenca de genes de
resisténcia a antibiéticos e viruléncia foi baixa: nenhum em S210Q), 10 em

S11A, apenas um de viruléncia (acpXL) em SO1A e 9 de resisténcia
definida em P29A, além de alguns genes de resisténcia e viruléncia
adicionais. Novas analises, incluindo dados de PacBio, serao realizadas
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Figura 1 - Fluxograma dos processos de analises dos genomas para montagem, analise de qualidade e caracterizagao de ICEs. I I og rq I q
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