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Corynebacterium pseudotuberculosis é um patógeno Gram-positivo de relevância médica e veterinária, 

associado à linfadenite caseosa em pequenos ruminantes e à linfangite ulcerativa em equinos. Este 

estudo teve como objetivo caracterizar vinte linhagens brasileiras de C. pseudotuberculosis e explorar 

sua diversidade genômica por meio de análises pangenômicas. As linhagens, representativas do biovar 

ovis, foram identificadas por SM MALDI-TOF, submetidas ao teste de susceptibilidade aos 

antimicrobianos seguindo as diretrizes do BrCAST. O DNA foi extraído seguindo as recomendações 

do fabricante e o sequenciamento genético realizado pela plataforma Ilumina® HiSeq 2500. Os dados 

foram processados em um pipeline de bioinformática baseado nas ferramentas PPanGGoLiN e 

EggNOG-mapper, dentre outras, permitindo a inferência funcional e estrutural do repertório gênico da 

espécie. A análise revelou um pangenoma composto por 2.563 famílias gênicas, das quais 1.804 

(70,4%) compõem o genoma central, 472 (18,4%) o acessório e 287 (11,2%) correspondem a genes 

únicos. A curva de rarefação indicou tendência ao fechamento do pangenoma, sugerindo um repertório 

gênico conservado. A distribuição funcional das categorias COG (cluster de genes ortólogos) 

evidenciou predominância de genes relacionados ao metabolismo de aminoácidos, transporte e defesa 

celular, seguidos por funções associadas à replicação, recombinação e reparo do DNA, refletindo a 

estabilidade genômica e a capacidade adaptativa do microrganismo. Genes exclusivos foram 

identificados em algumas linhagens, notadamente associados a resistência a metais pesados, transporte 

ABC e fatores de virulência, sugerindo potenciais mecanismos adaptativos ao hospedeiro e ao 

ambiente. Evidenciamos que o pangenoma de C. pseudotuberculosis tende ao fechamento, sustentando 

a hipótese de uma espécie conservada e adaptada a nichos ecológicos restritos, condizentes com as 

infecções relatadas. 
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