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RESUMO

Plesiomonas fazem parte da familia Enterobacteriaceae, sendo bactérias Gram-
negativas encontradas em animais aquaticos de agua doce e salgada. Possuem
potencial patogénico para humanos e animais causando gastroenterite bacteriana,
devido a ingestdo de agua contaminada, as condigdes de higiene e outros fatores.
Portanto, em fungé@o da escassez de estudos e de poucas cepas isoladas, existem
desafios na investigagdo do processo infeccioso. Sendo assim, o propésito da
pesquisa foi empregar recursos provenientes do ambito da bioinformatica, visando a
taxonomia classificatoria, anotacdo e andlise da composicdo gendOmica das
sequéncias dos genomas de Plesiomonas originarios do Brasil. Os quatro isolados
d e Plesiomonas foram obtidos pelo Laboratério de Bioinformatica Integrativa da
Escola de Veterinaria da Universidade Federal de Minas Gerais, identificados como
Plesiomonas OnGT2, OnGT5, GT4 e U71. Foram sequenciados por meio da
plataforma HiSeq 2500, seguidos das etapas de montagem com o auxilio do
Unicycler e anotagéo pelo Prokka. As comparagdes foram conduzidas com genomas
de diferentes espécies de Plesiomonas presentes no banco de dados do National
Center for Biotechnology Information (NCBI). Adicionalmente, empregou-se o Gipsy
e o PanVita para predigao de ilhas genémicas de patogenicidade e fatores de
viruléncia, respectivamente. Além disso, por intermédio do PHASTER, realizou-se a
previsdao dos profagos contidos nos isolados. A conjugagcdo dessas abordagens
permitiu a aplicacdo das ilhas genomicas e dos profagos no BRIG, a fim de
visualizar graficamente os genes compartilhados entre as novas espécies e 0s
isolados depositados no NCBI. Além disso, foi observada uma notavel semelhanca
entre as linhagens em relacdo a extensdao dos genomas, valor de N50, CDS e
contetdo de GC. Dessa forma, de maneira geral, os genomas compartilharam
métricas similares, o que demonstrou um bom indicativo quanto a qualidade do
sequenciamento e da montagem. Adicionalmente, com analises taxogen6micas
validou-se que os genomas em questdo pertencem a categoria de isolados de P.
shigelloides. No que diz respeito as ilhas gendmicas e as analises dos profagos,
foram identificados genes hipotéticos em regides diversas, além de todos os
isolados apresentarem pelo menos um profago. Os genes de viruléncia englobam,
por exemplo, aqueles associados a aderéncia, ao sistema de secrecdo e a
motilidade. Tais caracteristicas, uma vez presentes em todos os isolados, estdo
fortemente relacionadas ao processo patogénico desta espécie. Desse modo,
através das representacoes graficas, foi possivel visualizar a distribuicao dos genes
encontrados nas diferentes espécies, tanto aqueles exclusivos de cada uma, quanto
os compartilhados. Ademais, foi possivel constatar, dentre outras fungdes, a
existéncia de genes com a capacidade de intensificar a letalidade, desorganizar ou
facilitar a dispersao do sistema imunol6gico. Todas essas variaveis estao
intrinsecamente ligadas a um processo evolutivo e adaptativo dessa espécie, o qual
pode ampliar a resisténcia, o potencial patogénico e a viabilidade bacteriana. Por
meio dessas analises, foi possivel classificar os isolados como pertencentes a
espécie P. shigelloides. A investigacdo de atributos previamente desconhecidos
associados a esses novos genomas, bem como a expansdao do entendimento
acerca da constituicdo gendémica langa luz sobre a dindmica da relagdo destas
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bactérias com o hospedeiro.

PALAVRAS-CHAVE: bactéria, bioinformatica, gendmica, peixe

1 Universidade Federal de Minas Gerais, mariana.sbatista7@gmail.com

2 Universidade Federal de Minas Gerais, mduartemd@gmail.com

3 Universidade Federal de Minas Gerais, carlosariute@hotmail.com

4 Universidade Federal de Minas Gerais, diego.neresr@gmail.com

5 Universidade Estadual de Londrina, upaduapereira@gmail.com

6 Universidade Géttingen, bbrenig@gwdg.de

7 Universidade Federal de Minas Gerais, vascoariston@gmail.com

8 Universidade Federal do Rio Grande do Sul, franciele.siqueira@ufrgs.br

9 Universidade Federal do Vale do S&o Francisco, mateus.matiuzzi@gmail.com
10 Universidade Federal de Minas Gerais, faburjaile@gmail.com



