Universidade:

$
UFRGS
PROPESQ

te!
P~ XXXISIC

‘3:\
g)?,” £ 21+ 25 .0UTUBRO« CAMPUS DO VALE

Genoma completo de um bacteriofago detectado em soros de suinos
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Introducao

Os bacteriéfagos sao virus que infectam bactérias sendo
considerados a entidade biolégica mais abundante do planeta.
Dentre estes, os microvirus (familia Microviridae), tém sido
identificados em diferentes ecossistemas e também em amostras
de fezes de diversos hospedeiros. A familia Microviridae divide-se
em duas subfamilias: Bullavirinae, formada por fagos que infectam
enterobactérias e Gokushovirinae, composta por fagos que
infectam bactérias intracelulares obrigatérias (como Chlamydia,
Spiroplasma e Bdellovibrio).

Objetivo

Caracterizar genoma completo de um bacteriéfago identificado
em soro de suinos.

Metodologia

Amostragem: Pool de soros de suinos domésticos com sinais
de doenca respiratoria

Filtracdo (membrana 0,22 um)

Ultracentrifugacao (~120.000 x g) e tratamento com
endonucleases (DNase e RNase)

Extracao de DNA (fenol) e enriguecimento de DNA (DNA
polimerase phi29 )

Purificacdo e quantificacao. Sequenciamento de Alto
Desempenho (lllumina, Miseq)

Trimagem das reads (Trimmomatic) --> Montagem de novo
(metaSPAdes v.13.0.0)

>
- Comparacao com o banco de dados publico do NCBI (GenBank)
-) (Blastx e Blastn)
NCB

Analise do genoma obtido (programa Geneious v. 8.1.7)

Alinhamento utilizando o MUSCLE (programa Mega
v.7.0.18).

Analise filogenética (PhyML 3.0)
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Resultados e discussao
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Figura 1. a) Desenho esquematico da organizacdao gendmica do gokushovirus
identificado nesse estudo. O genoma contém 4290 nt e quatro ORFs (VP1, VP2, VP4 e
VP5). A VP1 codifica a proteina principal do capsideo do virus. b) Arvore filogenética
baseada na sequéncia de aminoacidos da VP1 utilizando o método Maximum
Likelihood (ML) e modelo LG + | + G. Trinta e uma sequéncias disponiveis no banco de
dados (GenBank) foram analisadas juntamente com a sequéncia descrita nesse estudo.
As sequéncias ja classificadas pelo ICTV estao destacadas em diferentes cores de
acordo com o género ao qual pertencem. O desenho ao lado do nome de cada
sequéncia representa o hospedeiro de onde o genoma foi isolado. O genoma
identificado esta destacado em negrito e parece tratar-se de um novo membro da
subfamilia Gokushovirinae.

Conclusao

O genoma apresentado trata-se de um virus procaridtico pertencente a
subfamilia Gokushovirinae.

Este trabalho reporta a presenca de um bacteriofago detectado em soro de
suinos.

Especula-se que esse achado possa ser o reflexo de uma bacteremia, ou de
uma transcitose.
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