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O género Paenibacillus ¢ composto por bactérias de vida livre. Algumas de suas espécies sao
diazotroficas, intimamente associadas a raizes de plantas de importancia economica e promo-
toras do crescimento vegetal. Por essa razdo, esse género possui potencial para ser utilizado
na agricultura como uma alternativa ecologicamente sustentavel aos fertilizantes convencio-
nais. A correta identificacdo de isolados de Paenibacillus é essencial para orientar seu estudo
e uso apropriados. O gene do rRNA 16S ¢ um marcador taxondmico que nao apresenta reso-
lugdo suficiente para discriminar as linhagens de Paenibacillus em nivel de espécie. Com o
advento das tecnologias de sequenciamento de alto rendimento, surgiu a possibilidade de
identificar e classificar organismos por meio de métricas gendomicas, como a identidade nu-
cleotidica média (ANI — Average Nucleotide Identity). Andlises genomicas demonstram que
muitas atribui¢des taxondmicas ndo expressam corretamente as relagdes filogenéticas entre
as espécies do género Paenibacillus. Portanto, o objetivo deste trabalho ¢ validar as atribui-
coes taxondmicas de linhagens do género Paenibacillus depositadas no Genbank. Foram ad-
quiridas 319 sequéncias atribuidas ao género Paenibacillus disponiveis no GenBank, e entao
todas foram comparadas entre si através do calculo do ANI, utilizando o software PYANI. As
linhagens-tipo, que definem as espécies de Paenibacillus, foram usadas como referéncia. As
linhagens foram classificadas como falso-positivas (FP) quando possuiam nomenclatura
igual, mas valor de ANI inferior a 95% (limiar de circunscricdo de espécie) em relagdo a
uma linhagem-tipo. Linhagens falso-negativas (FN) apresentavam valores de ANI superiores
a 95%, mas nomenclatura diferente em relacdo a linhagem-tipo. A espécie Paenibacillus
polymyxa, por exemplo, apresentou precisdo de 37,5% e e taxa de falsos-negativos de 10%,
na atribui¢do taxonomica de suas linhagens. Muitos erros de atribuicao foram encontrados
no GenBank, portanto recomenda-se o uso de métricas gendmicas para a correta classifica¢ao
antes de se submeter sequéncias genomicas a este banco de dados.
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