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Pesquisa
Introducao Resultados
Stenotrophomonas maltophilia Palleroni & Bradbury 1993 é uma bactéria PANGENOMA.
Gram-negativa, aerObica e ubiqua, encontrada em uma variedade de
ambientes, sobretudo, associada a plantas. Apesar de ser conhecida por 2,570 genes Curva de
seu potencial oportunista em infeccOes nosocomiais, tem emergido core rarefacdo

como um microrganismo com aplicacdes promissoras na agricultura
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O presente trabalho teve como objetivo investigar o potencial de S. ANOTAGAO GENOMICA FUNCIONAL

maltophilia na promogao de crescimento vegetal por meio da prospeccdo
gendmica de genes associados a essa funcionalidade.

A anotacao funcional revelou a prevaléncia de genes associados ao
processamento de informacao genetica e metabolismo primario no
genoma core, e processos celulares, processamento de informacdes

Material e Métodos ambientais e doencas humanas nos genomas acessério e tnico.
_ 76 genomas de S. maltophilia (73 do GENES ASSOCIADOS A PROMOCAO DE CRESCIMENTO VEGETAL
Selecao de NCBI + 3 da bacterioteca do GGEM/UFV)
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Cconclusoes

Conclui-se que S. maltophilia apresenta diversidade genética compativel
ApOiO Financeiro com multiplas estratégias de promocdao de crescimento vegetal,
reforcando seu potencial como bioinoculante para praticas agricolas
sustentaveis. A analise do pangenoma integrada a prospeccao funcional
@ @ ‘Qt CNP permitiu identificar genes-chave que poderao subsidiar estudos
- 0 q funcionais futuros e aplicagdes biotecnoldgicas voltadas a reducdo de
CAPES FAPEMIG impactos ambientais na agricultura.
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