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PRIMER GENOMA SECUENCIADO

DE UNA CEPA ARGENTINA DE
Streptococcus agalactiae AISLADA
DE UN BOVINO CON MASTITIS

Cadona J. S, LB. Hernandez! JR. Lorenzo LopeZz, AV.
Bustamante', AM. Sanso'. 'CIVETAN, FCV, UNCPBA,
Tandil, Argentina.

jcadona@vet.unicen.edu.ar

Streptococcus agalactiae es un importante patdgeno
causante de mastitis clinica y subclinica en bovinos,
lo cual impacta en la salud animal y en la produccién
lactea. Es también un patégeno humano que causa
infecciones graves, principalmente en neonatos,
ancianos e inmunosuprimidos. En el marco de
un proyecto que comprende el analisis genémico
comparativo de cepas de S. agalactiae y con el objetivo
de identificar regiones genémicas que podrian ser
marcadores predictivos de virulencia, se secuencio el
genomacompletodeunacepaargentinadeS. agalactiae
aislada de un bovino con mastitis. La secuenciacién
del genoma se realizd mediante la plataforma
MiSeq (Illumina). A partir de los datos obtenidos se
determino el secuenciotipo (ST) mediante Multi locus
sequence typing (MLST). Se hallé un nuevo alelo en el
locus sdhA identificado como sdhA-153 por la base de
datos PubMLST. Consecuentemente, el aislamiento
present6 un ST también novedoso, ST-1640. Los datos
de secuenciacion se cargaron en la plataforma web
Galaxy. Las reads fueron ensambladas de novo usando
SPAdes. Como resultado, el genoma se ensambld
en 150 contigs con un valor N50 de 39.265 pb y una
longitud maxima de contig de 104.508 pb. El genoma
present6 una longitud aproximada de 2,3 Mb con un
contenido de G+C de 35,61%. Se utiliz6 Prokka para
la anotacién del genoma y se predijeron 2.312 genes
que codifican proteinas. Estos resultados constituyen
los primeros datos gendmicos de una cepa argentina
de S. agalactiae de origen bovino, e informan de la
circulacion de un clon exclusivo de Argentina.
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Streptomyces es un género ubicuo y tradicionalmente
conocido por su gran capacidad en la produccién de
antibidticos y otras moléculas bioactivas, tipicamente
asociadas al metabolismo secundario. El desarrollo
de nuevas herramientas bioinformaticas ha hecho
posible la bioprospeccion de metabolitos secundarios
a nivel genémico, lo que evita el re-aislamiento de
metabolitos conocidos y permite conocer el potencial
metabdlico de una cepa. Recientemente, nuestro
grupo ha reportado el primer genoma completo de
S. albus, lo que facilit6 la realizacion de un estudio
genémico comparativo intraespecie. Se realizaron
alineamientos de 9 genomas de S. albus disponibles
en GenBank con MAUVE (v20150226). Para predecir
clusters gendmicos de biosintesis de metabolitos
secundarios (CGBs) se utiliz6 ANTISMASH (v. 5.1.2).
El metaboloma secundario central incluyé los
metabolitos ectoina, geosmina, desferrioxamina
E, hopeno y pseudouridimicina, junto con otros
metabolitos que presentarian similitud estructural
con sapB, isorenierateno e ibomicina. Adicionalmente
se detectaron dos clusters no asociados a ningtin CGB
conocido que codificarian proteinas asociadas a la
sintesis de dos terpenos y un ciclodepsipéptido. Los
resultados sobre el metaboloma auxiliar y Gnico de
cada cepa revelaron que la mayoria de los clusters de la
especie S. albus, la cepa tipo del género Streptomyces,
son huérfanos, es decir, ain no tienen asignado un
metabolito. Asi, este estudio refleja que la diversidad
metabdlica de algunas especies extensamente
estudiadas atin permanece oculta.
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