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Bacillus subtilis, Bacillus pumilus e Bacillus safensis sdo reconhecidos por seu
papel no controle bioldgico, devido a producdo de compostos antifungicos,
antagonisma contra patégenos, promog¢ao do crescimento vegetal e indugao de
resisténcia em plantas. A crescente demanda por produtos agricolas mais
sustentaveis e seguros tem impulsionado o uso de microrganismos benéficos
como alternativa aos defensivos tradicionais. Este estudo objetiva caracterizar
as regides ribossomais (rDNA) de oito isolados bacterianos obtidos entre 2021
e 2025, a partir de solo de mata, agricultura organica e p6 de rocha, no Distrito
Federal e em Goias. As amostras foram isoladas em meio TSA, incubadas a
28 °C por 72 horas. As coldnias com morfologia compativel ao género Bacillus
foram submetidas a choque térmico para selecdo de esporulados. Os



morfotipos selecionados tiveram seu DNA extraido com o kit Extracta DNA
Bactéria (Laborclin®), e avaliados por eletroforese em gel de agarose e
espectrofotometria. O sequenciamento gendmico foi realizado por meio da
plataforma Oxford Nanopore (MinlON Mk1B), seguido de montagem com os
softwares Flye e Unicycler, avaliacdo de qualidade com QUAST e anotagéo
funcional com Prokka. O genoma completo das espécies de Bacillus spp. de
3.840.175 pb, com conteudo GC de 38,44%. Os genes ribossomais 5S, 16S e
23S apresentaram comprimentos em médio de 113 pb, 1572 pb e 2.670 pb,
respectivamente. As sequéncias foram analisadas com o software Artemis e
comparadas por BLASTn com o banco de dados do NCBI, e os isolados
A1P2C2, SBB146 e SBB147 apresentaram 100% de identidade com B. subtilis
(acesso NCBI: CP141997.1). Os isolados SBB156, SBB137 e SBB135 foram
identificados como B. safensis (acesso NCBIl: CP192519.1), enquanto os
isolados SBB169 e SBB151 foram classificados como B. pumilus (acesso
NCBI: CP154908.1), todos com alta identidade nas regides analisadas.
Conclui-se que os isolados pertencem a diferentes espécies do género
Bacillus, sendo recomendada a avaliagdo de seu potencial antifungico para
aplicagao no controle biolégico na agricultura.
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