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INTRODUCAO

Bactérias do solo geralmente enfrentam maiores variacoes

ambientais do que bactérias patogénicas. Por isso, para
sobreviverem no solo, as bactérias possuem genomas maiores e
mais diversos, propensos a adquirir genes horizontalmente. Em
vista disso, esses genomas bacterianos constituem um valioso
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RESULTADOS

Foram descobertos duzentos e setenta e nove genes pelo servidor
ISLANDVIEWER 3, sendo oitenta e dois genes pelo método DIMOB
e cento e noventa e sete pelo método ISLANDPICK. Até o
momento foram identificados alguns gaps que coincidem com
algumas ilhas gendmicas preditas pelo ISLANDVIEWER 3.

B P~ jilunli DMS 23019
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B P riograndensis CAS34
B P riograndensis CAR114
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repositorio de genes e proteinas de potencial biotecnoldgico. A
espécie bacteriana Paenibacillus riograndensis, alvo do presente
estudo, atende a esses pressupostos.

OBJETIVOS

Este estudo objetiva identificar ilhas gendmicas (IGs), porcoes de
DNA recentemente adquiridas horizontalmente, nos genomas de
P. riograndensis e linhagens relacionadas (Paenibacillus graminis,
Paenibacillus jilunlli, Paenibacillus sp. HW567), a fim de elucidar
possiveis vantagens adaptativas conferidas por esses elementos

genéticos.

Paenibacillus riograndensis
SBR5
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METODOLOGIA
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1)Montagem do genoma de P
montagem foi realizada com os softwares SPADES 3.8.1 e A5

Pipeline. O software QUAST 4.2 foi usado para comparar e avaliar
a qualidade das montagens.

Figura 3. A coincidéncia entre alguns gaps e ilhas gendmicas preditas no ISLANDVIEWER,
retiradas dos dados integrados de todos os métodos utilizados, em comparacao com o
genoma das cinco linhagens disponiveis no GenBank e o genoma montado neste projeto.

SPADE Ad PIPELINE PERSPECTIVAS
Contigs 592 1156 Andlises filogenéticas por maxima verossimilhanga serdo
Maior contig (pb) 134.104 136 638 realizadas atraves do software PHYML para reconstruir a historia
N50 26.108 11 051 evolutiva de genes detectados pelo ISLANDVIEWER 3 com o

objetivo de correlacionar a presenca de genes adquiridos
horizontalmente com as caracteristicas fisioldégicas e ecologicas
das espécies investigadas. Também serao analisados os dominios

das proteinas hipotéticas.

Figura 1. O software SPADES apresentou melhor qualidade na montagem, avaliada pelo
valor de N50 e o numero menor de contigs.

2)Anotacao: Foi usado o servidor RAST para a anotacao

automatica do genoma montado.
3)Deteccao de IGs: O servidor ISLANDVIEWER 3 foi utilizado na
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