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RESULTADOS

Tabela 1: Problemas de classificagdo: Linhagem-tipo vs. linhagem-tipo; Problemas de identificacéo:

INTRODUCAO

A identificacdo de isolados de Paenibacillus spp. em nivel de espécie é Linhagem qualquer nao-tipo vs . linhagem-tipo.

fundamental para direcionar seu apropriado estudo e utilizacdo. O género se Classificagso pli in B Rt i

caracteriza como um grupo parafilético e extremamente diverso, com bactérias copasitg e POETIbGCHS alvel AG G - BN

isoladas de locais variados como solo, agua e rizosfera. Apresentam um grande o D e | eerbaciliesodormior FSL Hr-0443

potencial biotecnolégico, podendo ser utilizadas na promocdo do crescimento " zﬁp""f::f;fo‘;f

vegetal, na protecdo contra ataques de fitopatogenos, na producéo de antibioticos e Paenibacillus peoriae FSL R7-0321

no controle de insetos e pragas. Os marcadores taxondémicos comumente Paenibacillus peoriae KCTC 37637 Paenibacillus peoriae FSL R7-0131

utilizados, como o rRNA 16S, em muitos casos, ndo discriminam isolados desse e

género em nivel de espéecie ocasionando, assim, classificacOes equivocadas que Paenibacillus peoriae HS311.

ndo expressam corretamente as relacdes filogenéticas entre os individuos. e et ]

FALSONEGATIVO  pyenibacillus massiliensis 2301067 Paenibacillus panacisoli DSM 21345 95%

Paenibacillus polymyxa ATCC842T  Paenibacillus sp. 181mfcol5.1 181MFCol5.1 98%
Paenibacillus alucanolvticus 51627 EPaem'bacfHus sp. FSL R5-808 FSL R5-808 99%

OBJETIVOS

Este estudo objetiva validar as atribuigﬁes taxondmicas de genomas de Tabela 2: Grupos de ge_nc_>espécies formados por proximidade de identidade nucleotidica media,
i ] ] , L N linhagens outrora mal classificadas.
Paenibacillus spp. depositados no GenBank, atraves de métricas gendmicas.

Classificacdo Linhagem Polymyxa Linhagem Peoriae ANI
Paenibacillus polymyxa CCI-25
I\/I ETO D O L O G I A Paenibacillus polymyxa WLY78
Paenibacillus polymyxA DSM 365 Paenibacillus peoriae FSL A5-0030
Paenibacillus polymyxa )
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Obtengao de todos os % :43415 llus polymyxa CFSAN Paenibacillus peoriae FSL R7-0131
geqomgs de 8 Paenibacillus polymyxa CFSAN Paenibacillus peoriae FSL J3-0120
Paenibacillus no = sas4z
Genbank g Paenibacillus polymyxa ATCC 15970 Paenibacillus peoriae FSL H8-0551
\ / Paenibacillus polymyxa CR1
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- N ANI linhagem tipo
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i i 2o e P. peoriae.
Foram identificadas incongruéncias na classificagdo em 30 (16%) dos genomas SSSsiiSEiAfTTLaEEBELgEEZE
analisados, ao cruzar bidirecionalmente cada linhagem-tipo entre si e contra todos M LRI LI L T
0S outros genomas. Algumas espécies, como P. polymyxa, por exemplo, Peeriiafei i iiiniiiiae s
apresentaram precisao de apenas 37,5% e taxa de falso-negativos de 10%. £ 1 A R Rt P
90,00% . R
40, 00% Foram Identificados ~
70,00% problemas tanto de CONCLUSAO
60,00% identificacdo (Tabela 1), Conclui-se que existem muitos erros no GenBank que poderiam ser
50,00% quanto de classificacéo evitados se a analise de métricas gendmicas de classificacdo fossem
40,00% A . ; = . ~ A .
o 000t taxonomica. compulsadrias antes da submissao de sequéncias.
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