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Resumo

O género Pseudochrobactrum, descrito em 2006, € composto por cinco espécies isoladas de
seres humanos, animais e do meio ambiente. Por se tratar de um microrganismo reportado pela
primeira vez ha menos de duas décadas, pouco se sabe sobre seu repertério génico e sua
adaptacdo em varios nichos. Objetivou-se realizar um estudo de pan-genoma comparando doze
sequéncias de espécies de Pseudochrobactrum. Os dados de sequenciamento completo foram
obtidos na plataforma National Center for Biotechnology Information (NCBI). As sequéncias
foram montadas utilizando os programas Unicycler e SPAdes, avaliadas no QUAST, e
processadas no GenomeFinisher. Posteriormente, todas as sequéncias foram analisadas no
bbmap e anotadas utilizando o Prokka. O arquivo de extensao “.gff” foi utilizado para analise de
pan-genoma no programa Roary e o programa FASTtree possibilitou a visualizagdo da arvore
filogendmica. Os genomas tiveram uma média de 4,00 Mb, 51,45% de conteldo guanina-citosina
(GC), 62 contigs, 3635 regibes codantes (CDS). Foram encontrados um total de 11.237 genes
dos quais 6.154 estdo presentes em menos de 15% das amostras, 4.107 entre 15 e 95% das
amostras, e 976 em mais de 95% das amostras. Observou-se na arvore filogenémica que os
genomas da mesma espécie se agruparam nos mesmos clados, conforme j esperado. Porém,
alguns genomas até entdo classificados apenas a nivel de género puderam ser identificados em
nivel de espécie a partir desta andlise. Além disso, foi possivel confirmar que determinadas
espécies como P. saccharolyticum, P. lubricantis e P. algeriensis sdo mais similares entre si, e se
encontram bem distantes das espécies P. asaccharolyticum e P. kiredjianiae. A andlise de
pan-genoma possibilitou identificar que apenas 8,69% dos genes deste género pertencem ao
core-genoma, ou seja, sdo compartilhados por todos os organismos até entdo analisados nesta
espécie, 0 que evidencia a grande diversidade do género, até entdo pouco caracterizado.
Conclui-se que apesar de existirem dois principais grupos de espécies mais similares entre si, a
variabilidade a nivel de género é elevada.

Palavras-Chave: Bioinformatica, filogenémica, sequenciamento.
Instituicdo de Fomento: UFLA, CAPES, FAPEMIG, CNPq

Link do pitch: https://youtu.be/sjVankDJKd8

Sessado: 4
NUmero poster: 180 novembro de 2022
Identificador deste resumo: 1233-16-1012


https://youtu.be/sjVankDJKd8

