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A identificação de isolados de Paenibacillus spp. em nível de espécie é 
fundamental para direcionar seu apropriado estudo e utilização. O gênero se 
caracteriza como um grupo parafilético e extremamente diverso, com bactérias 
isoladas de locais variados como solo, água e rizosfera. Apresentam um grande 
potencial biotecnológico, podendo ser utilizadas na promoção do crescimento 
vegetal, na proteção contra ataques de fitopatógenos, na produção de antibióticos e 
no controle de insetos e pragas. Os marcadores taxonômicos comumente 
utilizados, como o rRNA 16S, em muitos casos, não discriminam isolados desse 
gênero em nível de espécie ocasionando, assim,  classificações equivocadas que 
não expressam corretamente as relações filogenéticas entre os indivíduos. 
 

Este estudo objetiva validar as atribuições taxonômicas de genomas de 
Paenibacillus spp. depositados no GenBank, através de métricas genômicas. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

APOIO: 

 PERSPECTIVAS 
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Validar os resultados obtidos pelas métricas utilizadas através de métodos 
filogenéticos. 
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 RESULTADOS 
Foram identificadas incongruências na classificação em 30 (16%)  dos genomas 
analisados, ao cruzar bidirecionalmente cada linhagem-tipo entre si e contra todos 
os outros genomas. Algumas espécies, como P. polymyxa, por exemplo, 
apresentaram precisão de apenas 37,5% e taxa de falso-negativos de 10%. 
 

 CONCLUSÃO 
Conclui-se que existem muitos erros no GenBank que poderiam ser 
evitados se a análise de métricas genômicas de classificação fossem 
compulsórias antes da submissão de sequências. 

Tabela 1: Problemas de classificação: Linhagem-tipo vs. linhagem-tipo; Problemas de identificação: 
Linhagem qualquer  não-tipo vs . linhagem-tipo. 

Tabela 2: Grupos de genoespécies formados por proximidade de identidade nucleotídica média, 
linhagens outrora mal classificadas.  
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Figura 1: Gráfico das taxas de 
precisão, falso-positivos e falsos 
negativos das espécies que 
apresentaram as maiores 
incongruências de atribuições 
taxonômicas. 

Figura 2: Heatmap 
representando os clusters 
formados pela correlação 
das genoespécies 
classificadas 
equivocadamente como 
pertencentes a P. polymyxa 
e P. peoriae. 
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