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Fesumao

Soles agricolas s3o comuments submetides a diversas praticas de manejo, incluinde operagles dez semeadura, diferentes culturas,
aplicages de agrotoxices, entre outres. Em geral, os solos s3o ricos fanto em biodiversidade, como em funcionalidade microbiana,
contude, a matoriz dos microrganizmes ainda € desconhecida, pelas lmitag®es nas t2cnicas de cultive. Com a metagentmica, porém,
paszou & 3ot possivel acessar esse potencial microbiane, permitinde a descoberia de noves genes & biomoléculas. MNeste estude
foram coletadas amostras de solos (0-10 cm) ntensamente cultivades e recebido quantidades expressivas de agrotonices por mais
de um década, eriundos da estagio experimental da Embrapa 503, visande buscar micrerganismos e genss com capacidade de
degradacie de xencbiontes: Foi realizada a extracie do DINA do zolo £ a3 amostras foram submetidas ao ssquenciamento utilizande
a plataforms 434 [Applisd Science). Az ssquéncias obtidas foram analisadas através de programa DIEGAN (Mdstagenome
Analyser), realizando-se buscas funcienais por meie da comparagdo com o bance de dados nic-redundantz The SEED. As
sequéncias também foram comparadas com o banco de dades nio redundante (NE) do NCBI (National Center for Biotechnology
Information) & KEGG (Kyote Encyclepedia of Genes and Genomes) para busca com similaridade com hidrolases, tais como
pectinases, celulases, lacases, amilases e lipases. De um total de 4 mithdes de sequéncias analisadas pele MEGAN, apenas uma
pequena percentagem {17%:) fot classificada em alguma fungio conhecida, emoum total de 27 subsistemas. No entanto, 44% nie
apressntaram classificagio em nenhum subsistema 2, além dessas, muitas cutras (38%:) ndo passaram pelos critérios de corte de
programa A comparagio contra as sequéncias do NCBI e KEGG resultou na identificagdo media de 1137 sequincias com grande
similaridades com a enzima lacase; 16883 sequéncias para celulass; 2000 para pectinase; 1006 para amilase; & 3723 pars lipass,
mostrando gue esses solos representam uma fonts imporiante de recursos bioléeicos para aplicagio industrial.



