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Fatores de virulência:
Adesão
Invasão
Colonização
Multiplicação dentro do 
hospedeiro
Evasão do sistema imune                                    
hospedeiro
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C. pseudotuberculosis 1002 (caprino)

RGMG
C. pseudotuberculosis C231 (ovino)

RPGP

C. pseudotuberculosis isoladas de 
Camelo e Eqüino
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• Tamanho médio de 2,3 Mb. 

•~2150 CDSs

• 598 genes envolvidos na virulência.

•Média de conteúdo G+C de ~52.2%
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PIPS: Pathogenicity Island Prediction Software
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Mestrado em Genética

Corynebacterium
diphtheriae
Relatadas na literatura –
13 ilhas de 
patogenicidade
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Perda de especificidade
PIPS predisse 11 ilhas de 
patogenicidade adicionais
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Identificar o genoma conservado e os eventos de plasticidade genômica.

Tettelin et al (2005)

Pan-genômica é uma área recente da genômica que tem como objetivo principal a
comparação genômica entre diferentes linhagens ou espécies bacterianas



O conjunto de dados completo
é representativo de vários
hospedeiros com sintomas

diversos dos países mais
afetados
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Phylogenomic tree and heatmap analyses of the genus Corynebacterium.
Heatmap and phylogenomic tree generated with Gegenees and SplitsTree (using data from Gegenees).

C. diphtheriae

C. ulcerans

C. pseudotuberculosis

Doutorado em Genética



Phylogenomic tree and heatmap analyses of the genus Corynebacterium.
Heatmap and phylogenomic tree generated with Gegenees and SplitsTree (using data from Gegenees).
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Comparative genomic maps of C. pseudotuberculosis biovar equi and ovis strains.

Figure generated with CCT: CGView Comparison Tool
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Phylogenomic tree and heatmap analyses of Corynebacterium pseudotuberculosis strains created based on plasticity of pathogenicity

islands.

Identification of putative PAIs was performed with PIPS: Pathogenicity Island Prediction Tool. Plasticity was assessed from data generated by Edgar. 

Phylogenomic tree was created by SplitsTree with data from plasticity analyses.

Biovar equi

Biovar ovis

Biovar ovis Biovar equi



Figure . Plasticity of pili clusters of genes, spaA
and spaD, in C. pseudotuberculosis.

Gene regions encoding adhesive pili of
C. pseudotuberculosis FRC41.
Figure from Trost et al. (2012).

•Contato celular
•Proliferação
•Disseminação dentro do 
hospedeiro
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Figure from Mandlik et al. (2008)
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Frameshift na 
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Figure from Mandlik et al. (2008)

sortase
específica e 
o major 
pilin estão 
deletados

Completo

Frameshift
na sortase
específica

Base e tip pilin estão 
unidas na mesma 
matriz de leitura
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Corynebacterium diphtheriae

•Pili tem um papel importante na adesão e internalização;
•Em C. diphtheriae, somente linhagens invasivas apresentam 
um conjunto completo de genes de pili;
•Acometimento visceral pelo biovar equi é raro;
•As linhagens do Biovar equi são altamente variáveis no 
cluster de genes de pili.

bv. equi

Poderia a formação de pili
estar relacionada aos 
padrões específicos da 
doença, ie, acometimentos 
visceral e superficial?
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•Atualiza a metodologia do PIPS para 
a predição de todas as classes de 
ilhas genômicas

•Interface gráfica baseada em Java
•Compatível com Windows e Linux
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Laboratório oficial do Ministério da Pesca
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Graduação – 28

Pós-graduação - 19
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Alvo efetivo
• Vital para o patógeno (*ambas)

• Não homólogo ao hospedeiro
(*ambas)

• Proteínas do exoproteoma,
membrana celular (*vacinologia
reversa)

• Resposta imune adaptativa
(*vacinologia reversa)

• Proteínas citoplasmáticas
(*Desenvolvimento de drogas)

• Indício de inibição da atividade
via docking (*Desenvolvimento
de drogas)
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Lactic Acid
Bacteria

Biopreservation

Flavor components

Exopolysaccharides Starter Culture

Probiotics
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Locus tag Gene Início Fim Produto Localização subcelular

NCDO2118_0139* epsK 144762 145652 Exopolysaccharide biosynthesis protein
Exclusive/ Secreted/ 

Expressed

NCDO2118_0140* epsL 145677 146600 LytR family transcriptional regulator
Exclusive/ Secreted/ 

Expressed

NCDO2118_0212* 214606 215988 Hypothetical protein
Exclusive/ Secreted/ 

Expressed

NCDO2118_0683* 697697 698158 Hypothetical protein
Exclusive/ Secreted/ 

Expressed

NCDO2118_1420* 1537567 1538422 Hypothetical protein Exclusive/ Secreted/ 
Expressed

5 proteínas exclusivas, secretadas e expressas
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Linfadenopatia
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Infection
evolution

Haemophilus ducreyi
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