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Genbémica comparativa e diversidade genética do género
Campylobacter
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O uso indiscriminado de antibiéticos resultou em nichos propicios a evolucido de bactérias
multirresistentes. O género Campylobacter compreende bacilos Gram-negativos e méveis que
geralmente habitam o trato gastrointestinal de alguns animais. Em 2017, a Organizagdo Mundial
da Saude destacou espécies do género Campylobacter como altamente prioritarias para estudo.
Diferente de outras espécies bacterianas geralmente associadas a surtos hospitalares,
Campylobacter apresenta uma forte associagdo a surtos comunitarios. Contudo, ainda existe
um viés de estudo para C. jejuni e C. coli, particularmente por serem patégenos humanos
associados a altas taxas de mortalidade, e C. fetus por apresentar alta relevancia veterinaria.
Este trabalho objetiva analisar o género Campylobacter como um todo para estimar a
diversidade do género e prospectar potenciais patégenos de acordo com o perfil de presenga e
auséncia de genes de resisténcia e viruléncia. Para a realizagdo deste trabalho, todos os 3277
genomas de Campylobacter disponiveis no Genbank foram baixados e filtrados por qualidade.
Os genomas foram anotados utilizando o programa prokka v1.14.6 e os genes preditos
submetidos a analises de perfis de resisténcia e viruléncia. Nés identificamos importantes
padrées quanto ao conteudo GC e tamanho de genomas ao observar as diferentes espécies de
Campylobacter, aonde encontramos um padrdo de agrupamento de genomas das mesmas
espécies quanto as duas caracteristicas. Através da anadlise de identidade média de
nucleotideos (ANI), foi possivel observar discrepancias entre o numero de genomas
identificados como cada espécie e aqueles realmente proximos entre si. Por exemplo, ao
analisarmos C. coli, a taxa de erro entre o numero de genomas previstos no Genbank e
aqueles que apresentaram um valor maior que 95% de ANI foi de aproximadamente 14%. Ja
para C. fetus, esta taxa de erro de classificagcao foi de aproximadamente 45%, sendo possivel
observar um agrupamento dos genomas classificados erroneamente como parte da espécie,
caracterizando uma potencial nova espécie. Tais resultados apontam um possivel problema de
classificagdo do género. Nossas analises também revelaram interessantes padrées de presenca
de genes de viruléncia e resisténcia em todo o género. Nosso trabalho abre uma nova
perspectiva sobre o género Campylobacter, para além das espécies com maior relevancia
clinica e econdbmica no momento, a partir da investigagdo gendémica de espécies ora pouco
conhecidas.
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