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As alfa-amilases sdo enzimas que catalisam a hidrolise das ligagfidsglicosidicas
internas do amido, convertendo o amido em produto de baixo peso molecular, como
unidade de glicose, maltose e maltotriose essas enzimas se destacano nalcestmial

e sdo as enzimas industriais mais importante ocupando cerca de 25% do mercado
mundial de enzimas de enzimas. Possui uma ampla gama de aplicacbes como na
liquefacdo de amido, industria cervejeira, produtos farmacéuticos. Aurlliase pode

ser produzida por micro e macroorganismo sendo derivadas de varios fungos, leveduras
e bactérias, no entanto, principalmente enzimas de fungos e bactérias sdoamados
setores industriais. O presente trabalho teve como objetivo analisar ngemetaa do

solo microrganismos que possuem no DNA instrucdes para a producao da enzima alfa-
amilase em uma amostra do solo que foi coletada de uma area de pastagem continua na
regido de Mato Grosso do Sul através da bioinformatica. A amostra de solo foi
disponibilizada pela Embrapa Agropecuaria do Oeste de Dourados MS que foi
previamente sequenciado em trabalho anterior foi usada para verificar agareten
enzima alfa-amilase no DNA da microbiota da amostra de solo. As sequénaifa-de
amilase para comparacao foram obtidas através de um banco de dados no NCBI. As
sequencias da amostra de solo foram comparadas com o banco de dados de alfa-amilase
através do programa Blastall, assim foi possivel obter informacdes sobre os
microrganismos que produzem a alfa-amilase. Os dados obtidos foram comparados no
programa MEGAN onde foi possivel observar as informacgfes através de gréaficos em
forma de &rvores e realizar leituras taxonémicas. Foram identificados 31s&puee

DNA pertencentes a 130 organismos diferentes, sendo o dominio bacteria que

apresentou a maior quantidade de microrganismos que produzem a alfa-amilase. Foi
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possivel diferencid-los quanto a seus dominios, filos, classe, ordem, fagéitiero e
espécie. O dominio bactéria foi 0 que apresentou 0 maior nimero de organismos sendo
nos filos Proteobacteria e Terrabacteria group os maiores produtores denddfsea ja

0S géneros que ocorrem a maior frequéncia foram o Bradyrhizobiaceae e

Anaerocolumna.
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