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Corynebacterium pseudotuberculosis (Cps) é uma bactéria gram-positiva patogênica da classe Actinobacteria, subordem Corynebacterineae, e causadora de linfadenite caseosa em pequenos ruminantes, o que gera perdas econômicas significativas. Um importante fator de virulência dessa bactéria é a secreção de esfingomielinase, uma exotoxina que tem sua existência em Cps atribuída a transferência lateral (LGT, Lateral Gene Transfer). Eventos de LGT são freqüentes em bactéria e são considerados importantes fatores para a evolução e adaptação de procariotos. O recente seqüenciamento completo do genoma da Cps pela Rede Genoma de Minas Gerais permitiu a identificação de 2338 regiões codificadoras. O presente trabalho tem por objetivo a busca por genes que não ocorrem no clado Corinebacterineae mas são encontrados em Cps por conseqüência de eventos de LGT e que seriam, portanto, genes não relacionados aos organismos de grupos taxonômicos próximos. Em relação ao gênero Corynebacterium, existem cinco genomas completamente seqüenciados: C. diphtheriae (Cdi), C. efficiens (Cef), C.glutamicum (Cgl), C. jeikeium (Cje) e C. urealyticum (Cur), cujos genes foram usados para análises comparativas com Cp utilizando algoritmos BLAST. Analisando a distribuição dos hits de Cp contra os cinco genomas citados, verificamos que existe um total de 32 genes hit-exclusivos de Cp contra as Corynebacterium patogênicas (Cd, Cj e Cu), além de uma grande quantidade de genes hit-exclusivos entre Cp e Cd (143 genes), que podem ter alguma relação com a patogenicidade destas.  Um total de 327 genes não obteve hit contra os cinco genomas citados. Porém, é possível que alguns desses sejam resultado de reversão ou perda gênica nessas cinco bactérias e existiriam em outros grupos taxonômicos próximos. Para excluir tais casos da análise, foi realizado o download de mais outros 20 genomas da subordem Corynebacterineae (que inclui os gêneros Mycobacterium, Nocardia e Rhodococcus) e os BLASTs realizados contra estes acusaram que mais 17 genes de Cp possuem relação com Corynebacterineae. Dos 310 genes não-hit teríamos, portanto, dois grupos distintos: genes potencialmente transferidos lateralmente e genes exclusivos de Cp. Para distinguir os dois grupos, BLASTs contra a database UniprotKB foram realizados, e 280 destes genes não encontraram seqüências relacionadas. Os 30 genes de Cp que obtiveram hit são os candidatos a LGT, sendo dentre esses, há alguns muito interessantes como um extremamente similar à uma Nitric-Oxide reductase de Proteobactéria. Nestas bactérias, este gene é um importante fator de resistência e adaptação ao hospedeiro, podendo atuar do mesmo modo em Cp. Uma análise detalhada sobre esses 30 genes é apresentada neste trabalho.
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