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Alguns organismos vivos presentes em diversos ambientes sdo responsaveis por produzirem varios
agentes terapéuticos. Esses compostos sdo originados através de metabolismos secundarios de
fungos e bactérias fazendo parte de seus sistemas de defesa. Peptideos ndo ribossomais (NRPs) séo
exemplos desses metabolitos secundarios. Sdo formados por diversos substratos inclusive
amino4cidos ndo-proteinogénicos, e possuem um grande potencial biotecnol4gico com propriedades
antibidticas, antivirais, antitumorais, entre outros. A sintese de NRPs é realizada por um complexo
multienzimatico chamado Sintetases de Peptideos ndo Ribossomais (NRPS), que independem de
RNA-mensageiro e possuem unidades cataliticas, os mddulos. Cada modulo é composto por
dominios com funcionalidades especificas, 0 dominio responsavel pela ligacdo peptidica entre os
aminoacidos é o dominio de condensacdo(C) que por possuir informacGes sobre as associacdes do
produto que serd formado é bastante utilizado em anélises de bioinformatica para descobertas de
novos NRPS. Com o objetivo de avaliar a presenca de NRPSs em solo de mata nativa, coletou-se 1
amostras de solo com uma profundidade de 0-10 cm. Tal amostra foi transportada para a UNESP-
Jaboticabal onde foi extraido o DNA total com o kit mobio e realizado o0 sequenciamento genético
pelo método Illumina. A qualidade do sequenciamento foi verificada pelo programa FastQC e apds
a montagem de sequéncias (assembly), foi realizada a identificacdo das ORFs com o programa
fraggenescan, devido a presenga de partes de DNA ndo codificadoras presentes em amostras
metagendmicas. Em seguida, 4.230 sequéncias de DNA metagendmico em formato FASTA foram
submetidas ao programa NaPDos para deteccdo e extragdo de dominios C com base em perfis de
HMM (Hidden Markov Model). O pHMM foi designado para pesquisa em bancos de dados de
NRPS por utilizar uma conversdo de alinhamento multiplo de sequéncias com um sistema de
pontuacdo baseado em probabilidade para orientar a forma e pardmetros de posicdes especificas que
irdo descrever uma sequéncia padrdo dos dominios especificos de NRPS. Foi possivel observar
entre as 4.230 sequéncias provenientes do solo de mata nativa a ocorréncia de 3 peptideos nédo
ribossomais: pristinamicina,, antibidtico dependente de calcio e complestatin. A pristinamicina,é um
antibidtico eficaz no tratamento de infeccBes por bactérias multirresistentes; ao passo que o
complestatin € um inibidor da integrase do HIV-1. Essas analises in silico com abordagem
metagendmica sdo importantes na descoberta de novos produtos uma vez que microrganismos
potencialmente produtores de NRPs estdo amplamente distribuidos na natureza. Com tais
informacOes obtidas, sera possivel, futuramente, manipular a biossintese desses produtos naturais
produzindo assim novos farmacos.
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