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Bactérias Promotoras de Crescimento de Plantas (PGPB)
favorecem o desenvolvimento vegetal por meio do aumento de
biomassa, tolerância a estresses e proteção contra fitopatógenos. Além
de gêneros clássicos como Bacillus, Pseudomonas e Rhizobium, novos
grupos da rizosfera, como Azoarcus, Pantoea e Stenotrophomonas,
apresentam elevado potencial agrícola e biotecnológico. A
disseminação de genes de resistência e promoção de crescimento é
impulsionada por Elementos Genéticos Móveis (MGEs), em especial os
Elementos Integrativos e Conjugativos (ICEs), que são elementos
móveis cromossômicos autotransmissíveis, variando de 18 a mais de
600 kbp, transferíveis por conjugação e capazes de se propagarem
passivamente durante a replicação cromossômica e divisão celular.
Esses elementos desempenham papel crucial na adaptação bacteriana e
podem carregar genes que fortalecem as interações planta-bactéria,
sendo sua compreensão essencial para aplicações nas ciências agrárias.

Objetivos

Identificar e analisar os Elementos Integrativos e Conjugativos
(ICEs) presentes nos genomas de potenciais bactérias promotoras de
crescimento de plantas pertencentes a bacterioteca do Laboratório de
Genética Molecular e de Microrganismos, e investigar sua relação com
os processos de simbiose entre as plantas e os microrganismos.

Figura 2 - Representação gráfica dos dados obtidos a partir
da análise de qualidade da montagem, presença de
IMEs e ICEs e alinhamento de ICEs contra seus
genomas oriundos completos.
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As amostras mais promissoras foram S21Q, S11A, S01A e as ICEs 2
e 3 do isolado P29A, destacando genes de fixação de nitrogênio e ferro,
solubilização de fosfato e tolerância a estresses. A presença de genes de
resistência a antibióticos e virulência foi baixa: nenhum em S21Q, 10 em
S11A, apenas um de virulência (acpXL) em S01A e 9 de resistência
definida em P29A, além de alguns genes de resistência e virulência
adicionais. Novas análises, incluindo dados de PacBio, serão realizadas
para aplicações futuras in vivo.

Figura 3 - Heatmap normalizado da presença de genes
característicos de promoção de crescimento.

Figura 5 - Heatmap mostrando a distribuição de genes
de mobilização detectados pelo MobScan.

Figura 4 - Heatmap de presença de genes virulência e 
resistência nos genomas onde as ICEs
foram encontradas. 
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Figura 1 - Fluxograma dos processos de análises dos genomas para montagem, análise de qualidade e caracterização de ICEs.
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