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Corynebacterium jeikeium € um patdgeno oportunista associado a infec¢des nosocomiais, com relatos
de multirresisténcia antimicrobiana e relacionado a dispositivos médicos. Este estudo teve como
objetivo analisar o caso clinico e investigar a diversidade gendmica, conservagao estrutural e presenca
de sinais de sele¢do positiva em um isolado de C. jeikeium obtido de infecgao sistémica de um paciente
hospitalizado no Brasil. Além do genoma do nosso estudo, foram incluidos quatro genomas publicos
da espécie. Realizamos a identificacio por MALDI-TOF MS, o teste de susceptibilidade aos
antimicrobianos, a extracdo e sequenciamento do DNA, bem como andlises com ferramentas de
bioinformatica que incluiram Panaroo, Mauve, OrthoFinder e POTION, dentre outras, integrando
abordagens de gendmica comparativa, sintenia e sele¢@o positiva. A analise comparativa dos genomas
confirmou um conjunto altamente conservado de 2.414 familias génicas, das quais 73,15% compdem
o genoma central, evidenciando uma plasticidade que possivelmente se correlaciona a nichos
ecologicos restritos. A classificagdo funcional dos genes revelou predominancia de categorias
associadas a traducdo, estrutura ribossomal e biogé€nese, além de transporte e metabolismo de
aminoacidos e ions inorganicos. A analise de sintenia demonstrou ampla colinearidade entre os
genomas, interrompida por inversdes e translocagdes localizadas, sugerindo estabilidade estrutural
associada a rearranjos pontuais proximos a elementos moveis. Esses padroes indicam conservagao do
repertdrio génico essencial, com variabilidade limitada a determinadas regides do genoma. A analise
de selegdo positiva nao identificou genes sob forte pressao seletiva apds correcao por FDR (q < 0,05),
sugerindo uma possivel pressdo seletiva de baixa intensidade ou recente. Em conjunto, os resultados
indicam que C. jeikeium apresenta uma estrutura gendmica conservada, compativel com a adaptacao a
nichos de infec¢ao restritos, como dispositivos médicos, onde pressdes seletivas estaveis possivelmente
favorecam a manuteng¢ao de fungdes essenciais.
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