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Bactérias do solo geralmente enfrentam maiores variações 
ambientais do que bactérias patogênicas. 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 
repositório de genes e proteínas de potencial biotecnológico. A 
espécie bacteriana Paenibacillus riograndensis, alvo do presente 
estudo, atende a esses pressupostos. 

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

 
1)Montagem do genoma de P. riograndensis CAR114: A 
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.  
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
2)Anotação: Foi usado o servidor RAST para a anotação 
automática do genoma montado.  
3)Detecção de IGs: O servidor ISLANDVIEWER 3 foi utilizado na 
predição de transferência horizontal em SBR5, detectando 
padrões de sequência aberrantes ao longo do genoma (análise 
paramétrica). 
4)Detecção de regiões de homologia entre os genomas: Foi 
utilizado o software BRIG  para detectar regiões de homologia 
entre os genomas de espécies de Paenibacillus relacionadas 
através de tblastn, usando o genoma completo de Paenibacillus 
riograndensis SBR5 como referência. 
 

 

 

 

 

 

APOIO: 

Análises filogenéticas por máxima verossimilhança serão 
realizadas através do software PHYML para reconstruir a história 
evolutiva de genes detectados pelo ISLANDVIEWER 3  com o 
objetivo de correlacionar a presença de genes adquiridos 
horizontalmente com as características fisiológicas e ecológicas 
das espécies investigadas. Também serão analisados os domínios 
das proteínas hipotéticas. 
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Figura 1. O software SPADES apresentou melhor qualidade na montagem, avaliada pelo 
valor de N50  e o número menor de contigs. 

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

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 genômicas preditas pelo ISLANDVIEWER 3.  
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