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Elaboracao de um banco de dados curado para genes associados
com a promocao do crescimento vegetal em bactérias

Isabella de Oliveira Pinheiro, Hemanoel Passarelli Araujo, Francisnei Pedrosa da Silva, Thiago
Motta Venancio

As rizobactérias promotoras do crescimento vegetal (Plant growth-promoting rhizobacteria,
PGPR) sao assim denominadas devido as relacdes benéficas que estabelecem com as plantas,
podendo ser tanto por meio da colonizacdo dos seus 6rgaos, quanto por interagdes na regido
adjacente as suas raizes (rizosfera). Estes microrganismos sdo capazes de desempenhar
papéis importantes como a fixacdo de nitrogénio, producdo de fitorménios, solubilizacdo de
fosfato e biossintese de sideroforos. Em face das projecdes para o crescimento populacional e
a consequente demanda alimenticia, estratégias biotecnolégicas e sustentaveis, como a
utilizacdo de PGPR em inoculantes, constitui um passo importante para producdo e
desenvolvimento agricola. No entanto, o processo de identificacdo e caracterizacdo destas
bactérias ainda carece de bancos de dados robustos e curados de genes envolvidos com o
crescimento vegetal, que possibilitem aos pesquisadores uma andlise rapida e criteriosa, sendo
este o objetivo deste trabalho. A partir da identificacdo dos genes bacterianos relacionados com
a promocao ao crescimento vegetal, as sequéncias proteicas bem anotadas serdo recuperadas
da base de dados UniProt, servindo para a criagcdo do banco de dados ndo redundante com a
ferramenta MySQL. Com o banco de dados finalizado, sua funcionalidade sera testada
utilizando os genomas classicos e bem estruturados de PGPR por meio de analises por
BLASTp. Dentre os resultados, os genes ja foram descritos, bem como suas sequéncias
proteicas resgatadas, estando o banco de dados em processo de desenvolvimento. Portanto,
espera-se uma automatizacao da identificacdo de genes associados a estes processos in silico
por meio da utilizacdo deste banco de dados. Esta abordagem facilitara aos pesquisadores da
area buscarem por tais genes nos genomas de bactérias de interesse, diminuindo o tempo de
pesquisa e, possibilitando a ampliagdo do conhecimento sobre esses organismos de carater
benéfico aos vegetais e auxiliar, em segunda instancia, na formulacdo de novos inoculantes.
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