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Resumo

Sanchez, F. B. MAGset: uma ferramenta para comparação de genomas recupera-
dos de dados metagenômicos e sua aplicação para melhoria de suas montagens.
2021. Dissertação (Mestrado) - Instituto de Matemática e Estatística, Universidade de São
Paulo, São Paulo, 2021.
Um MAG (metagenome-assembled genome) é um genoma recuperado de dados metagenô-
micos e neste trabalho referem-se sempre a genomas de organismos procariotos. Após a
obtenção de um MAG, diversas análises podem ser feitas para identificar similaridades e
diferenças com os genomas já publicados da mesma espécie (quando a espécie é conhecida).
Apresentamos MAGset, um software para comparar genomas e identificar especificidades
em MAGs de espécies conhecidas. Essas especificidades podem ser regiões genômicas que
existem somente no MAG e não existem nos genomas de referência, ou regiões que exis-
tem em um ou mais genomas de referência e não existem no MAG. Neste último caso, o
módulo acessório MAGcheck permite verificar se as regiões não encontradas no MAG estão
disponíveis nas amostras (reads) utilizadas na montagem do MAG, indicando um possível
erro na montagem. Feita a comparação entre os genomas de interesse de forma automática
pelo software, os seguintes resultados são apresentados ao usuário por meio de uma interface
gráfica amigável: Matriz ANI comparando todos os genomas, pangenoma, anotações dos ge-
nes codificadores de proteína com os bancos CAZy e COG, regiões genômicas de interesse e
resultado da validação do MAGcheck contra as amostras. Utilizando MAGset e MAGcheck,
apresentamos os resultados de análises de 36 MAGs obtidos de diversas fontes. Os resul-
tados obtidos com MAGcheck (obtivemos resultados em 34 MAGs) foram utilizados para
realizar a remontagem dos MAGs originais, gerando melhorias na completude (24 dos 34
MAGs remontados) e no tamanho final (todos os MAGs remontados tiveram seu tamanho
aumentado).

Palavras-chave: Metagenômica, MAG, montagem de genomas, genômica comparativa.
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Abstract

Sanchez, F. B.MAGset: a tool for comparing metagenome-assembled genomes and
its application to improve their assembly. 2021. Dissertação (Mestrado) - Instituto de
Matemática e Estatística, Universidade de São Paulo, São Paulo, 2021.
A metagenome-assembled genome (MAG) is a genome reconstructed from metagenomic
data, and in this work, MAGs refers to genomes of prokaryotic organisms. After obtaining a
MAG, several analyses can be performed to identify similarities and differences with already
published genomes from the same species (when the species is known). MAGset is a software
to compare genomes and identify specificities in MAGs of known species. These specificities
can be genomic regions that exist only in the MAG but not in reference genomes, or regions
that exist in one or more reference genomes but do not exist in the MAG. In the latter case,
the MAGcheck accessory module verifies whether the regions not found in the MAG are
available in the samples (reads) used in the MAG assembly, indicating data missed by the
assembler or binning program. Once the software has automatically compared the genomes of
interest, the following results are presented to the user via a user-friendly graphical interface:
ANI matrix comparing all genomes, pangenome information, annotations of protein-coding
genes with CAZy and COG databases, genomic regions of interest, and the results of the
MAGcheck validation against the samples. Using MAGset and MAGcheck, we present the
results of analyses of 36 MAGs obtained from a variety of sources. The results obtained with
MAGcheck (we obtained results for 34 MAGs) were used to perform the reassembly of the
original MAGs, generating improvements in completeness (24 of the 34 MAGs reassembled)
and in the final size (all reassembled MAGs increased in size).

Keywords: metagenomics, MAG, genome assembly, comparative genomics.
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Capítulo 1

Introdução

O estudo de microrganismos é importante para a compreensão do funcionamento de
diversos ambientes, com aplicações em diferentes áreas, como a análise do solo para melhorias
na produtividade de plantações, análise de amostras fecais para identificar doenças, entre
outros.

Para compreender e estudar ambientes no nível de microrganismos, é possível obter amos-
tras do ambiente de interesse e a partir destas amostras, extrair o DNA dos microrganismos
ali presentes, em um processo chamado de extração de DNA metagenômico (de diversos
genomas de uma só vez).

O DNA extraído pode ter como objetivo a análise de genes específicos para identificação
de espécies de bactérias presentes (geralmente o gene RNA ribossomal 16S), e assim verificar
quais espécies de bactérias estão contidas na amostras. Outra abordagem de análise, chamada
de shotgun, tem como objetivo sequenciar todo o DNA possível, sem restringir a apenas um
gene. O sequenciamento de todo DNA da amostra, apesar de mais complexo, tem grandes
vantagens, como a possibilidade de se identificar novas funções nas bactérias do ambiente
estudado, ao invés de apenas identificar quais bactérias existem ali [6]. No entanto, introduz
desafios e dificuldades extras, já que nas tecnologias mais utilizadas para esse processo, o
DNA extraído só pode ser obtido de forma fracionada (pequenas partes, chamadas de reads),
e para realizar boa parte das análises, é necessário executar procedimentos para se obter a
maior sequência contínua de DNA possível.

As sequências contínuas de DNA obtidas a partir da junção de diversos reads são cha-
madas de contigs. Após a obtenção de todos os contigs possíveis da amostra, é necessário
identificar quais contigs possivelmente são do mesmo genoma, ou seja, juntar os contigs
por similaridade, em um processo conhecido como binning. O resultado obtido ao final
desse processo são arquivos com diversos contigs, e cada arquivo representa um possível
genoma do ambiente analisado. Os genomas obtidos por esse processo são chamados de
MAGs (Metagenome-assembled genomes, genomas obtidos de dados metagenômicos) [7].

Com o advento de novas tecnologias para obtenção de dados metagenômicos de forma
mais fácil e barata, houve um aumento substancial da obtenção e publicação de MAGs nos
trabalhos científicos. Diversas ferramentas e pipelines foram desenvolvidos para facilitar o
processo de montagem dos MAGs, como o METAWrap [8], pipeline que integra diversas
outras ferramentas necessárias para se obter MAGs a partir dos dados metagenômicos.

Ainda que façam essa tarefa com grande qualidade, o resultado não é perfeito, portanto
devemos considerar os MAGs obtidos como possivelmente quiméricos e/ou incompletos,
ou seja, podem conter partes de outros genomas que na montagem erroneamente foram
considerados do seu genoma. Além disso, os MAGs são considerados como incompletos,
pois várias partes podem ser perdidas no processo por diversos motivos: baixa cobertura
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de algumas regiões no DNA extraído da amostra, contigs podem não ter sido agrupados
corretamente no processo e terem sido descartados ou estarem em outros genomas, entre
outras situações.

Uma vez obtido um ou mais MAGs de uma amostra, é um caminho natural verificar se já
existem genomas publicados similares aos obtidos, ou seja, da mesma espécie. Ao identificar
que o MAG é de uma espécie conhecida que já contém um genoma publicado, o próximo
passo é compará-los para identificar o quanto são similares, quais características um genoma
contém que o outro não contém, quais genes eles compartilham e quais são exclusivos, entre
outros.

O panorama geral apresentado foi a motivação para o trabalho desta dissertação. Nesta
dissertação apresentamos uma nova ferramenta, chamada de MAGset, que tem como obje-
tivo auxiliar no processo de comparação entre MAGs e os genomas de referência da mesma
espécie. Embora existam atualmente muitas ferramentas e plataformas que permitem com-
paração de genomas (como será visto no Capítulo 3.1), tanto quanto sabemos não existem
ferramentas dedicadas a comparação de MAGs, que possibilitem a utilização dos resultados
para melhorar a montagem/qualidade dos MAGs.

A principal função de MAGset é buscar regiões genômicas existentes em um genoma e não
existente no outro, chamadas neste trabalho de Regiões Genômicas de Interesse (RGI). Essas
regiões podem ser positivas (existentes no MAG e não existente nos genomas de referência)
ou negativas (existentes em um ou mais genomas de referências e não existente no MAG).

As diferenças entre o MAG e o genoma de referência encontradas trazem uma nova
questão: As partes faltantes no MAG e existentes no genoma de referência são erros de
montagem? Essa questão é endereçada com o módulo MAGcheck, que realiza uma busca
nas amostras utilizadas na montagem do MAG, tentando encontrar as regiões existentes no
genoma de referência, mas não existente no MAG.

Caso a região seja encontrada nas amostras, surge mais uma questão: é possível usar os
dados encontrados para melhorar o MAG original, gerando um genoma mais completo? Esta
questão também foi endereçada e validada neste trabalho. Os resultados dessa remontagem
que mostraremos na dissertação trouxeram em geral uma melhoria da montagem, com in-
cremento no tamanho final dos MAGs, melhoria no valor de completude e consequentemente
maior número de genes identificados no MAG remontado.

Esta dissertação está estruturada da seguinte forma:

• Capítulo 2: Conceitos utilizados neste trabalho;

• Capítulo 3: Trabalhos relacionados;

• Capítulo 4: Apresentação do software desenvolvido neste trabalho e a metodologia
utilizada;

• Capítulo 5: Metodologia utilizada para a remontagem dos MAGs utilizando os resul-
tados do software desenvolvido;

• Capítulo 6: Conjunto de dados utilizados para validar o software;

• Capítulo 7: Apresentação dos resultados obtidos utilizando o software e a metodologia
para remontagem apresentada no Capítulo 5;

• Capítulo 8: Discussão dos resultados;

• Capítulo 9: Conclusão e trabalhos futuros;
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• Apêndice A: Informações adicionais sobre as amostras metagenômicas e as ferramentas
utilizadas para montagem dos MAGs pelos projetos e artigos analisados neste trabalho;

• Apêndice B: Resultados detalhados das comparações realizadas, descrevendo para cada
MAG original, MAG remontado e referências: tamanho; completude; contaminação;
quantidade de genes; RGIs; comparação entre o MAG original e o remontado.
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Capítulo 2

Conceitos

2.1 Espécie
Uma espécie procariótica é considerada um grupo de cepas que se caracterizam por um

certo grau de consistência fenotípica, mantendo 70% ligação DNA-DNA e mais de 97% da
identidade da sequência genética do gene RNA ribossomal 16S [9]. Outro método utilizado
para se definir se duas cepas são da mesma espécie é o ANI (definido em 2.15), método
escolhido para ser utilizado neste trabalho, pela disponibilidade de diversos softwares que
realizam esse tipo de comparação e por sua larga utilização em artigos e trabalhos de bioin-
formática.

2.2 Isolados e Cepas
Chamamos isolado a colônia homogênea de um microrganismo cultivado em laboratório,

e cuja origem foi um processo de isolamento desse microrganismo a partir de um ambiente
ou hospedeiro. Desta forma, o sequenciamento de um isolado é o processo de sequenciar o
DNA obtido da colônia homogênea. Um isolado é um conceito que faz sentido na prática
de cultivo laboratorial. Já o conceito de cepa (sinônimos: linhagem, estirpe) é um conceito
taxonômico: refere-se à classificação de um organismo, num nível abaixo de espécie.

Assim sendo, isolados diferentes podem pertencer à mesma cepa. Ademais, uma cepa
de um microrganismo pode ser reconhecida mesmo sem ter um isolado correspondente; é
justamente o caso (em geral) de um MAG classificado como de uma espécie com genoma
sequenciado, sem ser 100% idêntico a este.

2.3 Genomas de referência
Nesta dissertação, genomas de referência são aqueles com os quais iremos comparar os

MAGs de interesse. Preferencialmente um genoma de referência deve ter sido sequenciado a
partir de um isolado, mas em alguns casos utilizamos genomas de referência que são MAGs
obtidos em projetos separados dos projetos que geraram os MAGs de interesse.

2.4 Reads
Reads são fragmentos genômicos obtidos após o processamento das amostras. Nos mé-

todos mais comuns de processamento de amostras para extração de reads, chamados de
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sequenciamento de segunda geração, os reads são curtos, geralmente fragmentos entre 75 e
400 pb (pares de bases), não sendo possível obter reads maiores que 1.000 pb por limita-
ção da tecnologia. Já está disponível o sequenciamento de terceira geração, que permite a
obtenção de reads longos (geralmente fragmentos entre 5.000 e 30.000 pb) [10].

Embora os reads longos sejam mais desejáveis, a tecnologia para obtê-los ainda tem uma
taxa de erros por base maior que a tecnologia para reads curtos (entre 1% e 5% para reads
longos e 0,1% para reads curtos) [10].

Alguns estudos em busca de melhor qualidade nos resultados obtidos estão usando con-
juntos de reads longos e reads curtos da mesma amostra, para conseguir assim o melhor de
cada tecnologia (sequências mais longas com maior qualidade) [11]. Neste trabalho foram
utilizados apenas dados provenientes de reads curtos.

Os reads podem ser obtidos em dois formatos:

• Single-end : Apenas uma leitura é obtida a partir de um fragmento de DNA;

• Paired-end : A partir de um fragmento de DNA duas leituras são obtidas: uma da
ponta 5′ para a ponta 3′ da fita +, e outra, da outra ponta, na fita oposta, também
no sentido 5′ para 3′.

A utilização de reads paired-end pode permitir conexão de contigs (ver Seção 2.7).

2.5 Amostras
Neste trabalho definimos amostras como o conjunto de reads obtidos de determinado

ambiente ou organismo. Caso a coleta seja de um local que contenha diversos organismos de
diferentes espécies, como uma coleta do solo de uma região, essa amostra contém fragmentos
genômicos de diferentes espécies, e a chamamos de amostra metagenômica.

2.6 Contigs
Ao realizar o processo de montar os reads que se sobrepõem para obter fragmentos

maiores de sequências genômicas, cada fragmento maior é chamado de contig.

2.7 Scaffolds
Enquanto contigs são a união de diversos reads, scaffolds são compostos de dois ou mais

contigs. Um scaffold é uma coleção de contigs ordenados. Essa ordenação procura reproduzir
a ordem com que os contigs do scaffold aparecem no genoma. Scaffolds podem ser obtidos
de diversos dados; um dos mais comuns é um par de reads que sejam pareados (paired-end).
Se um dos membros do par está no contig A e o outro membro do par está num contig B,
e se suas orientações são consistentes, podemos dizer que A é um contig adjacente a B no
scaffold ao qual pertencem. Com este método é inclusive possível de se estimar o tamanho
do sequenciamento faltante (gap) entre A e B, que será dado pelo tamanho do inserto do
fragmento sequenciado que resultou nos reads pareados [12].
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2.8 Montadores
Para se obter os contigs/scaffolds a partir dos reads de uma determinada amostra, são

utilizados softwares chamados de montadores. Existem diversos montadores disponíveis, e
alguns comumente utilizados são: Spades [13], MegaHIT [14] e IDBA-UD [15].

2.9 MAGs
Após obter os contigs/scaffolds utilizando montadores a partir de uma amostra meta-

genômica, é possível utilizar outro tipo de ferramenta para agrupá-los por suas características
(em um processo conhecido como binning), e assim obter um grupo de contigs/scaffolds que
são considerados como sendo do mesmo genoma. Os genomas obtidos a partir desse processo
são chamados de MAGs (Metagenome-assembled genomes - genomas montados a partir de
dados metagenômicos).

Assim como softwares de montagem, existem diversos softwares para se obter MAGs a
partir dos contigs/scaffolds, e entre os mais utilizados temos o MetaBAT [16], CONCOCT
[17] e MaxBin2 [18].

Embora associemos umMAG a um determinado genoma de um microrganismo, é possível
que entre as sequências que definem um MAG se encontrem sequências que não pertencem
a esse microrganismo; tais sequências são conhecidas como contaminações. O grau de conta-
minação de um MAG depende de vários fatores, entre eles o método de obtenção do MAG
e a diversidade de microrganismos na amostra de onde vieram os reads que permitiram a
montagem do MAG. Por outro lado, também não há garantia que a sequência de um MAG
represente o genoma completo; de forma geral, pode-se afirmar que é rara a situação em que
um MAG seja um genoma completo. Estes dois conceitos, de completude e de contaminação
de um MAG, tem um papel importante nesta dissertação. O programa mais usado para
se determinar completude e contaminação de MAGs (na verdade, de genomas em geral)
chama-se CheckM [19].

2.10 Região genômica de interesse
Regiões genômicas de interesse (RGIs) são regiões existentes em umMAG e não existentes

em nenhum genoma de referência para esse MAG (RGI positiva); ou então existente em pelo
menos uma referência e não existente no MAG correspondente (RGI negativa).

A Figura 2.1 ilustra o conceito de RGI.
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Figura 2.1: Identificação de RGIs em MAGs e referências
Exemplo de comparação de um MAG com duas referências. O valor dentro de cada retângulo
representa o tamanho da região. Regiões em verde são as regiões similares em todos os genomas, ou
seja, não são RGIs. As regiões amarelas são RGIs negativas (NGRI0001, NGRI0002) e as regiões
azuis são RGIs positivas (PRGI0003 e PRGI0004). A RGI0002 foi encontrada em dois genomas de
referência, portanto as duas regiões contêm o mesmo código identificador. Regiões em cinza são
exclusivas, mas foram descartadas pois não cumpriram o requisito de tamanho mínimo.

Neste ponto da dissertação deixamos a especificação do tamanho mínimo de RGIs propo-
sitalmente vago. O tamanho mínimo de uma RGI será definido na apresentação do software
que é tema deste trabalho. Mas de uma forma geral, vamos supor que RGIs têm no mínimo
1000 pb. A justificativa é que estaremos principalmente interessados no conteúdo gênico das
RGIs; e é um fato empírico de genomas de procariotos que o tamanho médio de um gene é
justamente 1000 pb.

2.11 Ilhas genômicas
De maneira geral, ilhas genômicas são regiões entre 10 e 100 mil pb que se diferenciam

por diversas características do resto do genoma onde se encontram. É comum que um de-
terminado genoma de uma espécie tenha uma ilha, ao passo que outro genoma da mesma
espécie não a tenha. Em geral a origem dessas regiões é o processo de transferência horizon-
tal, ou seja, essas regiões são adquiridas de outros organismos. Esse tipo de processo tem
grande importância biológica, já que as as ilhas genômicas adquiridas por um organismo
podem trazer vantagens evolutivas [20].

As ilhas genômicas tem uma relação forte com as RGIs, já que ilhas genômicas podem
ser identificadas como RGIs também, caso existam no MAG e não existam no genoma de
referência (e vice-versa). No entanto, outras regiões que não são ilhas genômicas também
podem ser identificadas como RGIs. RGI é um conceito mais amplo que ilhas genômicas, já
que não têm as mesmas restrições de definição que uma ilha genômica. Por outro lado, con-
vém observar que caso a ilha genômica exista tanto no MAG como no genoma de referência,
ela não será identificada como RGI.
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2.12 Anotação funcional de genomas
Uma vez obtido o genoma, é possível identificar quais são seus genes, e por comparação

de similaridade com banco de dados de genes já analisados anteriormente, podemos inferir
qual é sua função dentro do organismo. Esse processo de identificação da função de um gene
é chamado de anotação funcional. Diversos softwares realizam a identificação e anotação de
genes em um genoma, como o PROKKA [21] e o PGAP [22].

2.13 COG
Para facilitar o processo de comparação dos genes, é possível identificar os genes por

grupos funcionais, já que muitas vezes genomas a serem comparados tiveram seus genes
anotados por diferentes ferramentas, com diferentes nomenclaturas. Comparar genes utili-
zando um banco de dados padronizado permite identificar genes compartilhados entre todos
os genomas, além de facilitar a identificação da função dos genes que um genoma contém e
outro não.

O banco de famílias gênicas COG (Clusters of Orthologous Genes) fornece 4877 famílias
de genes classificadas de acordo com sua função [23]. Ao realizar o processo de anotação de um
genoma contra esse banco de famílias, é possível identificar quais grupos os genes do genoma
pertencem. Um gene é classificado como pertencente a um COG se o mesmo for similar
aos já existentes no banco de dados. Na página dos COGs (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
research/cog) existem agrupamentos por categorias e por pathways (processos compostos que
envolvem diversos genes, como processos metabólicos). Caso uma das categorias/pathways
seja do interesse de uma pesquisa/análise, após identificar quais COGs existem em seu
genoma, um caminho comum é realizar o cruzamento entre a lista de COGs da categoria de
interesse e os identificados no genoma.

2.14 CAZy
Além de bancos gerais de famílias gênicas como o COG, existem outros mais específicos

para algumas funções. Um deles é o CAZy (Carbohydrate-Active enZYmes Database) [24],
que contém um banco de dados de família de genes específicos para degradação, modificação
e criação de enzimas de carboidratos. Uma das aplicações desse tipo de banco de dados é
quando se deseja analisar processos de degradação de matéria orgânica. Como uma das mo-
tivações para realização deste trabalho foi a pesquisa de microbiomas da compostagem [25],
que é um ambiente onde ocorre um intenso processo de degradação de matéria orgânica, a
ferramenta proposta nesta dissertação também utiliza esse tipo de anotação.

2.15 ANI
ANI (average nucleotide identity) é uma medida de comparação de genomas simples e

largamente utilizada. Como o nome diz, a medida ANI nos dá o número de nucleotídeos
idênticos entre dois genomas, portanto supondo um alinhamento entre eles, dividindo esse
número pelo tamanho do alinhamento. ANI é expressa na forma de porcentagem. Para se
considerar dois genomas da mesma espécie é esperado um resultado de pelo menos 95% de
ANI [26].

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/research/cog
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/research/cog
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2.16 Pangenoma
Pangenoma é um conjunto contendo todos os genes de um grupo de genomas, geral-

mente da mesma espécie, e é mais um recurso muito utilizado para comparar genomas [27].
Utilizamos o pangenoma com o objetivo de identificar, dado um grupo de genomas:

• Genes principais (core): Genes compartilhados entre todos os genomas do grupo;

• Genes acessórios/compartilhados (acessory/shared): Genes compartilhados entre pelo
menos dois genomas, mas não compartilhados entre todos os genomas;

• Genes específicos (specific): Genes que existem apenas em um genoma do grupo.

Na Figura 2.2 é possível visualizar uma das formas de representar o pangenoma, utili-
zando um diagrama de Venn.

Figura 2.2: Exemplo de representação do pangenoma

Neste exemplo são comparados 3 genomas. Cada círculo representa um genoma. A intersecção
entre todos os círculos representa os genes compartilhados entre todos os genomas (600 genes). As
intersecções entre dois círculos representam os genes compartilhados somente entre dois genomas,
e os genes específicos de cada genoma são representados na área do círculo sem intersecção.



Capítulo 3

Trabalhos relacionados

3.1 Plataformas para análise comparativa de genomas
VEuPathDB [28] (Eukaryotic Pathogen, Vector and Host Informatics Resource) é uma

plataforma online que permite, entre suas diversas funções, realizar buscas avançadas uti-
lizando diversos parâmetros de genes, genomas e anotações. A ferramenta tem um banco
de dados já integrado, e seu foco é analisar e comparar genomas patogênicos eucarióticos.
Já o MAGset tem como objetivo analisar genomas de bactérias. O trabalho é citado aqui
pois sua ferramenta avançada de buscas compostas foi a inspiração para a busca de genes
disponibilizada dentro do software MAGset. Convém salientar que a implementação dentro
do MAGset é muito mais simples que a implementada pelo VEuPathDB. Na Figura 3.1 é
possível ver um exemplo de busca composta realizada na ferramenta.

Figura 3.1: Exemplo de busca composta na plataforma VEuPathDB
Cada retângulo representa uma busca realizada no banco de genes. Ao realizar duas buscas dife-
rentes, como mostrado acima, é possível mesclar os resultados. No exemplo, o usuário realizou duas
buscas por genes: a primeira retornou 2.814 genes, a segunda 58.486 genes, mas apenas os resultados
encontrados nas duas buscas (663 genes) serão retornados (intersecção dos resultados).

IMG/M [29] (Integrated Microbial Genomes & Microbiomes) é uma plataforma online
que contém diversas funcionalidades para anotações, análises e comparações entre genomas
e genes. Milhares de genomas já estão disponíveis na plataforma para análise, e é possível
enviar os próprios genomas para realizar as comparações, no entanto, após um período
definido na plataforma, o genoma que o usuário enviar deverá se tornar público.

Os genomas disponibilizados na base do IMG/M já estão anotados, sendo possível realizar
buscas de genes por anotação e outras características em toda a base disponível.

PATRIC [30] (Pathosystems Resource Integration Center) é uma plataforma semelhante
a IMG, permitindo diversos tipos de análises de genomas de procariotos e de vírus. Seu foco

11



12 TRABALHOS RELACIONADOS 3.2

principal é em patógenos, mas suporta análises de micro-organismos no geral. Assim como no
IMG/M, a plataforma contém milhares de genomas pré-analisados e anotados. A ferramenta
oferece comparações detalhadas ao nível de gene, inclusive permite a comparação de um
gene em especifico entre genomas, exibindo a região adjacente ao gene para complementar
a comparação. Ao enviar um genoma, é possível utilizar a função de busca por genoma
similar (opção "Similar genome finder"), e assim identificar possíveis genomas da mesma
espécie disponíveis na plataforma, e a partir daí realizar as comparações desejadas. Além
das comparações entre genomas, também é disponibilizado como serviço online a montagem
de genomas a partir dos reads das amostras.

MiGA [31] (Microbial Genomes Atlas Online) é uma plataforma online, mas também dis-
ponibiliza uma versão para instalação local. O software aceita como entrada tanto o genoma
já montado, para então realizar as comparações, como o envio de amostras para realizar
dentro da ferramenta todo o processo de montagem de genomas. Uma vez que o genoma
está dentro da plataforma, é possível fazer a identificação de genes, avaliação da qualidade
do genoma, anotações funcionais, identificação da espécie do genoma e identificações de
quais genomas já existentes na base da plataforma são similares ao genoma do usuário. Caso
existam genomas similares, também é possível gerar o pangenoma pela ferramenta.

As ferramentas já existentes são robustas e muito completas na parte comparação e
anotação de genomas, mas elas não tem como foco encontrar regiões genômicas que existem
no MAG mas não existem em nenhum genoma de referência (definidas neste trabalho como
RGIs positivas) e regiões genômicas que existem em pelo menos um genoma de referência
mas não existem no MAG (definidas neste trabalho como RGIs negativas).

O software proposto neste trabalho não tem como objetivo competir com as plataformas
descritas, mas sim complementá-las ao realizar comparações para destacar as especifidades
do MAG, e se possível utilizar essas diferenças para melhorar a qualidade da sua montagem.

3.2 Artigos sobre limitações de MAGs
A importância de MAGs mais completos, suas limitações e métodos para alcançar me-

lhores genomas são discutidos em [32]. O artigo também traz informações relevantes sobre
o processo de agrupamento de contigs/scalffolds (binning), descrevendo como esse processo
pode causar erros no MAG, tanto inserindo sequências que não fazem parte do MAG como
perdendo sequências que deveriam fazer parte do MAG.

O artigo também descreve diversos passos e propostas para melhorar a qualidade de
montagem de MAGs, com o objetivo de completar a montagem de um MAG, entre eles:

• Curadoria da montagem usando GapFiller [33] para tentar aumentar/mesclar os scaf-
folds ;

• Análise de regiões erroneamente repetidas;

• Análise do padrão do conteúdo GC;

• Checagem manual de cobertura;

• Verificação da existência de genes únicos universais (single core genes - SCG);

Como descrito no próprio artigo, essa é uma tarefa árdua e demorada, e não existem softwares
que executem estes passos de forma integrada.

Problemas similares na montagem de MAGs foram encontrados em [34]. Os autores
indicam como problemas comuns na montagem de MAGs:
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• Regiões repetidas que não são corretamente representadas;

• Falta de RNAs ribossomais;

• Falta de RNAs de transferência;

• Falta de elementos móveis;

Para se chegar nessas conclusões, os autores compararam MAGs obtidos de uma cultura
de laboratório com genomas montados a partir isolados derivados dessa mesma cultura, além
de comparar MAGs de outro estudo (amostras de oceano) com referências da mesma espécie
publicados anteriormente a partir de isolados. Para encontrar as diferenças entre os MAGs
e os genomas de referência, os autores criaram um conceito para avaliar as regiões que não
existiam nos MAGs mas que existiam nas referências, chamado NRs (not-binned regions
- regiões não inseridas no MAG), conceito muito similar ao definido neste trabalho: RGIs
negativas.

Em outro artigo seguindo a mesma linha de avaliar problemas na montagem de MAGs
[35], os autores compararam montagens obtidas a partir de uma amostra metagenômica de
fezes com montagens de genomas de isolados, derivados da mesma amostra inicial. Com essa
comparação, foi possível identificar que mesmo MAGs identificados com completude alta
(em torno de 95%) por softwares de checagem como o CheckM [19] continham apenas 77%
do genes considerados core e 50% dos genes acessórios, em média. O artigo também aponta
que a contaminação é subestimada, já que enquanto o reportado pelo CheckM foi de 1,5%
de contaminação, foi identificado que 5% dos genes constantes nos MAGs não estavam nos
isolados.

Em nenhum dos artigos aqui citados é fornecida uma ferramenta para identificar regiões
(e quais genes contidos em cada região) que existem no MAG e não existem no genoma de
referência (regiões que merecem atenção pois podem ser contaminações) e as regiões que
existem no genoma de referência e não existem no MAG (regiões faltantes). Caso alguém
queira identificar essas regiões em seus genomas, terá que fazer de forma manual.

Outro importante tópico não abordado nos dois artigos aqui citados é: As regiões fal-
tantes nos MAGs mas existentes no genoma de referência estão nos reads das amostras
metagenômicas? Se sim, seria possível utilizá-los para melhorar a completude do genoma?
Encontrar as regiões faltantes nas amostras é uma das funcionalidades da ferramenta pro-
posta neste trabalho, como se verá no próximo capítulo. A utilização destas regiões para
a melhorar o MAG também foi abordada neste trabalho (Capítulo 5), com os resultados
obtidos descritos no Capítulo 7.
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Capítulo 4

MAGset

Neste capítulo apresentamos nossa principal contribuição, o software MAGset, um com-
parador de MAGs com genomas de referência da mesma espécie. O objetivo do MAGset é
fornecer ao usuário as especificidades do MAG ao compará-lo com outros genomas. Ainda
que o objetivo principal seja comparar MAGs com genomas de referência que sejam comple-
tos, também é possível utilizá-lo comparando com outros genomas incompletos, ou mesmo
com outros MAGs.

Após a execução do software, os seguintes resultados são apresentados:

• Matriz ANI comparando todos os genomas;

• Pangenoma;

• Anotações dos genes com o banco de dados CAZy e COG;

• Regiões genômicas de interesse;

• Lista de genes para análise dos dados via buscas avançadas dos genes por suas carac-
terísticas;

• Resultado da validação das RGIs negativas contra as amostras que originaram o MAG
(MAGcheck);

O usuário deve inserir os genomas, tanto o MAG como as referências, como entrada no
software. O software suporta a comparação de um MAG com um ou mais genomas de referên-
cia da mesma espécie. Algumas funções dependem do fornecimento dos genomas já anotados
para serem executadas (pangenoma, anotações com CAZy e COG e disponibilização da busca
avançada de genes). A execução do módulo MAGcheck depende do fornecimento dos reads
das amostras de onde o MAG foi originalmente obtido.

O pipeline de execução do software é exibido na Figura 4.1, e um exemplo dos resultados
gerados após a análise é exibido na Figura 4.2.

15
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Figura 4.1: Pipeline de execução do MAGset
Os itens em azul são sempre executados, enquanto os itens em amarelo só são executados quando a
entrada é um arquivo no formato GenBank (.gbff). O item “7. MAGcheck”, em verde, só é executado
quando os reads da amostra de onde o MAG foi extraído são fornecidos.
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Figura 4.2: Exemplo da página inicial dos resultados do MAGset

4.1 Metodologia

4.1.1 Identificação de regiões genômicas de interesse (RGI)

Para identificar as RGIs, o MAGset utiliza a ferramenta nucmer [36], com o parâmetro
maxmatch. São feitas duas comparações:

• MAG versus os genomas de todas as referências informadas: Em busca das regiões
exclusivas do MAG, o resultado do nucmer é utilizado para encontrar quais regiões do
MAG não existem em nenhuma das referências. Como o resultado do nucmer retorna
quais são as áreas similares encontradas, todas as regiões em que não houve “match”
com a referência são consideradas RGIs positivas, desde que tenham o tamanho mínimo
de 5.000 pb.

• Referência versus MAG: Em busca de regiões não existentes no MAG mas existente
em uma ou mais referências, o processo é similar ao descrito anteriormente, com a
diferença que a execução do nucmer é realizada para cada referência versus o MAG.
Todas as regiões em que não houve “match” são consideradas RGIs negativas, desde
que tenham o tamanho mínimo de 5.000 pb.

O tamanho mínimo de 5.000 pb foi escolhido por ser suficientemente grande para conter
regiões com possíveis genes de interesse na análise, mas não tão pequeno a ponto de trazer
um excesso de pequenas regiões diferentes entre os genomas sem muito valor biológico. Este
tamanho foi definido para as comparações realizadas neste trabalho e é o valor padrão de
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execução do software. Esse valor pode ser modificado pelo usuário, caso o mesmo entenda
que a RGI deva ser maior ou menor na sua análise.

Os resultados do nucmer passam pelo seguinte filtro para serem considerados: Identidade
mínima de 90% e tamanho mínimo de 1.000 pb. Esses valores foram escolhidos para evitar
que um pequeno alinhamento desconsiderasse uma RGI. Também são valores que podem ser
configurados de forma diferente pelo usuário do sistema, caso considere necessário.

Após a identificação das RGIs negativas, estas são agrupadas se, ao compará-las entre si
com o nucmer, tiverem similaridade em pelo menos 80% das bases (valor padrão, configu-
rável na execução do software). Esse agrupamento é útil para identificar RGIs negativas de
diferentes genomas de referência que são iguais ou muito similares.

Na Figura 4.3 e 4.4 é possível visualizar como o software irá exibir o resultado após a aná-
lise. Além do resultado em HTML exibido nas figuras, o resultado também é disponibilizado
em CSV.

Figura 4.3: Resultado gerado pelo MAGset identificando as RGIs (resumo)
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Figura 4.4: Resultado gerado pelo MAGset identificando as RGIs (detalhado)
Para cada RGI são exibidos o tamanho, a posição inicial e a posição final. Caso a RGI seja a mesma
em dois genomas diferentes, elas têm o mesmo código, como é o caso da RGI 0002 nesta imagem.
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4.1.2 Matriz de similaridade com as referências, utilizando ANI

Para permitir uma interpretação mais adequada dos resultados obtidos, MAGset também
gera uma matriz com a similaridade dos genomas comparados, utilizando o script ani.rb [37]
para realizar as comparações. A Figura 4.5 permite visualizar um exemplo do resultado
apresentado.

Figura 4.5: Resultado gerado pelo MAGset comparando genomas com ANI

4.1.3 Comparação dos genomas via pangenoma

Caso os genomas enviados para comparação estejam no formato GenBank (.gbff), tam-
bém será gerado o pangenoma, utilizando a ferramenta Roary [38]. Como é necessário con-
verter o arquivo .gbff para .gff (entrada da ferramenta Roary), o script bp_genbank2gff3.pl
[39] é utilizado para esta tarefa. Os resultados do pangenoma são exibidos de 3 formas:

• Página inicial: resumo dos resultados do pangenoma, com quantidade de genes espe-
cíficos/"specific" (apenas esse genoma contém esses genes), compartilhados/"shared"
(mais de um genoma contém esses genes, mas não todos), principais/“core” (genes com-
partilhados entre todos os genomas) e genes desconsiderados/"nonconsidered" (genes
incompletos e outros genes desconsiderados pelo Roary) (Figura 4.6).

• Gráficos: Os gráficos são gerados com o script roary_plots.py, disponibilizados pelo
programa Roary (Figura 4.7);

• Lista detalhada dos genes identificados pelo pangenoma, indicando de quais genomas
ele faz parte (Figura 4.8);
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Figura 4.6: Resultado gerado pelo MAGset: Pangenoma (resumo)
Resultado do pangenoma exibido na página inicial do MAGset. O MAG sempre é exibido com o
fundo em cinza, para facilitar a identificação. Nesse exemplo é utilizado o MAG do projeto Meta-
zoo, da espécie Thermobifida fusca, identificado como ZC4RG21, comparado com duas referências
completas: cepa YX (GCF_000012405.1) e cepa UPMC_901 (GCF_015034585.1).
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Figura 4.7: Resultado gerado pelo MAGset: Pangenoma (gráficos)
Gráficos gerados do pangenoma utilizando o Roary e o script roary_plots.py.
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Figura 4.8: Resultado gerado pelo MAGset: Genes do pangenoma
Lista de genes analisados no pangenoma, indicando em qual genoma cada gene aparece, obtidos a
partir dos resultados do software Roary.
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4.1.4 Anotações COG e CAZy

Caso os genomas enviados para comparação estejam no formato GenBank (.gbff), eles
serão anotados utilizando o banco de dados COG [23] e CAZy [24]. A anotação utilizando
o banco de dados CAZy pode ser desabilitada pelo usuário, caso ela não seja necessária. As
anotações são apresentadas em duas visualizações nos resultados gerados:

• Página inicial: resumo das anotações obtidas por cada genoma e por cada tipo de
anotação (Figura 4.9)).

• Lista detalhada dos genes anotados (Figura 4.10)), com uma página de resultado por
genoma e por tipo de anotação (COG e CAZy);

Figura 4.9: Resultado gerado pelo MAGset: genes anotados com CAZy e COG (resumo)
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Figura 4.10: Resultado gerado pelo MAGset: genes anotados com COG (detalhado)
Lista de genes anotados do genoma ZC4RG01 utilizando o banco de dados COG. Para cada genoma,
é gerada uma página de resultados como essa. O mesmo ocorre com as anotações CAZy.
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4.1.5 Busca avançada de genes

Caso os genomas enviados para comparação estejam no formato GenBank (.gbff), é
possível utilizar a busca avançada de genes pelo MAGset. A busca avançada é inspirada na
funcionalidade de buscas cumulativas da plataforma VeuPathDB [28], que permite realizar
diferentes buscas para adicionar, interseccionar ou remover resultados entre elas. Exemplo
de buscas possíveis na ferramenta:

• Genes anotados com o banco de dados COG e genes que são específicos e genes do
MAG e genes que não estão em RGIs;

• Genes anotados com o banco de dados CAZy e que não estão em um dos genomas;

Na Figura 4.11 é possível visualizar um exemplo de busca de genes utilizando a ferra-
menta.

Figura 4.11: Exemplo de busca de genes no MAGset: filtros aplicados
Exemplo de filtros que podem ser aplicados utilizando a ferramenta. Foram aplicados 4 filtros:
Adicione todos os genes com código COG diferente de vazio, adicione todos os genes com código
CAZy diferente de vazio, do resultado obtido remova todos os genes core e faça uma intersecção do
resultado com genes que o genoma seja igual a ZC4RG01 (nesse caso, o MAG em análise).

4.1.6 MAGcheck: Verificação de RGIs negativas

Além de comparar os genomas, é possível também verificar se as RGIs negativas (RGIs
que existem em uma ou mais referências, mas não existem no MAG) identificadas pelo
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MAGset existem nas amostras metagenômicas originais, que deram origem ao MAG. Como
o processo de obtenção de MAGs não é perfeito, é possível que existam partes do MAG não
corretamente identificadas, apesar de estarem disponíveis nas amostras.

Para identificar essas regiões perdidas nas amostras, foi criado o módulo MAGcheck.
Para utilizá-lo, é necessário, além dos genomas que serão comparados, informar também os
arquivos com reads das amostras utilizadas na montagem. O MAGcheck irá mapear os reads
das amostras contra as RGIs negativas utilizando o software Bowtie2 [40] com o parâmetro
"very-sensitive" para obter maior acurácia, e caso a cobertura de uma região seja maior que
80% (valor padrão, mas configurável pelo usuário), a RGI será destacada em amarelo nos
resultados da ferramenta (Figura 4.13). Um resumo dos resultados encontrados é exibido na
página inicial dos resultados (Figura 4.12).

Figura 4.12: Resultado gerado pelo MAGset: RGIs encontradas pelo MAGcheck (resumo)

Os reads mapeados também são disponibilizados nos resultados gerados pelo MAGset,
caso o usuário queira utilizá-los para complementar a montagem do MAG posteriormente,
como descrito neste trabalho no Capítulo 5.

Uma premissa importante do módulo MAGcheck é que consideramos que os reads que
alinham com as RGIs negativas pertencem ao genoma que originou o MAG, e não a outro
genoma existente no mesmo ambiente de onde a amostra foi obtida. Consideramos que
essa premissa é válida pois toda RGI negativa está presente em pelo menos um genoma de
referência.

Cabe salientar que MAGs podem representar mosaicos de cepas da mesma espécie exis-
tentes na amostra se estas são muito parecidas [41] [42], e desta forma, as RGIs podem ter
sido encontradas em cepas que não são as dominantes.
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Figura 4.13: Resultado gerado pelo MAGset: RGIs encontradas pelo MAGcheck (detalhado)
Exemplo de resultado com diversas RGIs negativas encontradas nas amostras utilizadas para a
montagem do MAG. Todas as linhas em amarelo identificam RGIs negativas com pelo menos 80%
de cobertura nos reads das amostras, apesar de não fazerem parte do MAG.
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4.2 Arquitetura
O software MAGset foi construído para execução via linha de comando, e como depende

de diversos outros softwares de bioinformática para ser executado, que por sua vez dependem
de diversos outros softwares construídos em diferentes linguagens, optamos por distribuí-lo
utilizando uma imagem em container Docker [43]. Containers facilitam o processo de insta-
lação, evitando conflitos com outros softwares já instalados no ambiente do usuário e têm um
bom nível de reprodutibilidade independentemente do ambiente que está sendo executado.
A inspiração para a criação do software utilizando um container para sua distribuição foi
baseada no PGAP [22], software distribuído pelo NCBI para anotação de genomas.

Utilizamos a linguagem shell script para realizar as chamadas aos diversos softwares do
pipeline e a linguagem Java para construir o módulo de identificação das RGIs e exportação
dos resultados.

Já para construir o resultado em HTML, utilizamos Javascript, CSS e HTML. Como
base para o layout dos resultados, utilizamos um modelo fornecido gratuitamente em https:
//startbootstrap.com/theme/sb-admin-2.

4.3 Softwares utilizados no pipeline
Dentro do pipeline, além dos módulos desenvolvidos neste trabalho, são executados os

seguintes softwares:

• Enveomics ANI [37] para a geração da matriz ANI entre os genomas;

• Roary [38] para gerar o pangenoma dos genomas;

• Fasttree [44] para a geração de arquivos auxiliares do pangenoma;

• Nucmer [36] para comparação das sequências;

• Bowtie2 [40] para alinhamento dos reads nos genomas;

• Dbcan2 [45] para anotação CAZy;

• cdd2cog [46] para anotação COG;

• Diversos softwares e bibliotecas auxiliares para leitura/conversão dos arquivos nos
formatos necessários: BioJava [47] , BioPerl [39] , BioPython [48] , EMBOSS [49] e
SAMtools [50].

4.4 Entradas suportadas
Os genomas a serem analisados devem ser de um dos dois formatos suportados: Arquivos

FASTA ou arquivos GBFF (formato de arquivo para genomas anotados pelo NCBI). Todos
os genomas analisados (MAG e referências) devem ser do mesmo tipo. A ferramenta foi criada
para suportar a comparação de até 10 genomas. Embora o software não bloqueie comparações
com mais genomas, esse é o valor máximo recomendado por questões de performance e tempo
de execução, e foi a quantidade máxima que a ferramenta foi validada.

Os reads das amostras devem estar no formato FASTA ou FASTQ. Reads compactados
também são suportados (na extensão .gz).

https://startbootstrap.com/theme/sb-admin-2
https://startbootstrap.com/theme/sb-admin-2
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4.5 Formato dos resultados
Para permitir uma leitura dos resultados com boa usabilidade e facilitar a interpreta-

ção, os resultados são gerados em dois formatos: HTML e CSV (comma separated values).
Enquanto a versão de resultados em CSV pode ser utilizada para servir como entrada para
outros softwares, a versão em HTML permite uma navegação fluída e facilita a interpretação
dos dados por apresentar os dados de forma sintética e analítica.

4.6 Disponibilidade
Futuramente, o software estará disponível para download no repositório GitHub, no

endereço:
https://github.com/LaboratorioBioinformatica/MAGset.
Além da disponibilização do software pronto para o uso, também estará disponível seu

código fonte e alguns tutoriais para facilitar o uso pelos novos usuários (também no GitHub):

• Quick start

• Tutorial - GBFF files as input

• Tutorial - How to use the advanced gene search

• Tutorial - Using MAGcheck

O software foi construído para ser executado em sistemas Linux, as versões validadas
estarão descritas na documentação online dentro do GitHub, bem como o uso de memória e
o tempo de execução esperados.

https://github.com/LaboratorioBioinformatica/MAGset


Capítulo 5

Metodologia do refinamento de MAGs

Apesar de não fazer parte do software, para validar os resultados e verificar se é possível
melhorar os MAGs a partir dos resultados obtidos pelo MAGcheck, neste trabalho também
realizamos a remontagem de MAGs. Todos os MAGs que tiveram pelo menos uma RGI
negativa encontrada nos reads das amostras pelo módulo MAGcheck foram remontados.
Para reconstruir os genomas, foram executados os seguintes passos:

• Obtenção dos reads resultantes do módulo MAGcheck, que alinharam com as RGIs
negativas (disponibilizado pelo software MAGset);

• Obtenção dos reads que alinham com o MAG, utilizando Bowtie2 [40] parâmetro “very-
sensitive”;

• Remoção dos reads duplicados obtidos nos dois passos anteriores;

• Remontagem com os reads utilizando Spades [13] ou MegaHIT [14], caso os resultados
com Spades não sejam bons (completude inferior ao MAG original ou contaminação
acima de 10%);

– Caso as amostras metagenômicas disponíveis já tenham sido corrigidas pelo Spa-
des anteriormente, a remontagem foi feita com o parâmetro “only-assembler ”;

• Validação do MAG resultante com CheckM [19], observando a completude e contami-
nação com tamanho de contigs mínimos entre 1.000 e 2.500 pb, selecionando o melhor
resultado.

Os resultados obtidos com esta metodologia estão descritos no Capítulo 7. O refinamento
descrito acima não trouxe bons resultados (houve aumento da contaminação de forma exa-
gerada) para a espécie Desulfurellaceae bacterium do projeto SRA. Nesse caso, foi utilizada
a seguinte abordagem, com bons resultados (também descritos no Capítulo 7):

• Obtenção das sequências das RGIs negativas encontradas pelo MAGcheck;

• Obtenção de todos os contigs gerados no processo de montagem metagenômico (arquivo
gerado no processo de montagem antes de executar o processo de "binning");

• Identificação dos contigs que contém um alinhamento de pelo menos 1.000 pb e uma
identidade de pelo menos 90%, ao compará-lo com as sequências das RGIs negativas
utilizando o programa nucmer;

• Mesclagem dos contigs do MAG original com os novos contigs encontrados;
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• Validação do novo MAG resultante com CheckM, observando a completude e contami-
nação com tamanho de contigs mínimos entre 1.000 e 2.500 pb, selecionando o melhor
resultado.

A segunda abordagem só pode ser utilizada nos artigos ou projetos em que todos os con-
tigs gerados no processo de montagem estão disponíveis. Esses contigs não são normalmente
disponibilizados nos dados publicados em artigos, portanto é uma abordagem mais comum
quando o processo de melhoria da montagem for executada pelo próprio responsável pela
criação do MAG. Esta abordagem é bem mais simples de ser executada comparada com a
primeira abordagem aqui descrita, e pode trazer ganhos consideráveis no MAG em termos
de tamanho e completude.



Capítulo 6

Conjunto de dados analisados

Para validar o funcionamento do software, foram utilizados MAGs de 5 artigos publicados
e MAGs montados por outros estudantes do nosso laboratório:

• Dados do artigo [1], neste trabalho identificado apenas como “artigo FT” (sigla para
Fecal Transfer) para facilitar a referência.

• Dados do artigo [2], neste trabalho identificado apenas como “artigo GI” (sigla para
Gut Infant) para facilitar a referência.

• Dados do artigo [3], neste trabalho identificado apenas como “artigo HS” (sigla para
Hot Springs) para facilitar a referência.

• Dados do artigo [4], neste trabalho identificado apenas como “artigo PP” (sigla para
Phytoplankton) para facilitar a referência.

• Dados do artigo [5], neste trabalho identificado apenas como “artigo SG” (sigla para
Shifts from Human Gut) para facilitar a referência.

• Dados do projeto Metazoo: fezes de bugios, neste trabalho identificado apenas como
“Bugios” para facilitar a referência.

• Dados do projeto Metazoo: Composto maduro, neste trabalho identificado apenas como
“Composto Maduro” para facilitar a referência.

• Dados do projeto Metazoo: Inóculo, neste trabalho identificado apenas como “Inóculo”
para facilitar a referência.

• Dados do projeto Metazoo: Lago, neste trabalho identificado apenas como “Lago” para
facilitar a referência.

• Dados do projeto Metazoo: Composteira ZC3, neste trabalho identificado apenas como
“ZC3” para facilitar a referência.

• Dados do projeto Metazoo: Composteira ZC4, neste trabalho identificado apenas como
“ZC4” para facilitar a referência.

• Dados do projeto Sistema Recifal Amazônico, sobre o microbioma de esponjas, neste
trabalho identificado apenas como “SRA” para facilitar a referência.
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Todos esses trabalhos contêm MAGs de espécies conhecidas e os dados metagenômicos
para validá-los com o MAGcheck e remontá-los. Os detalhes das amostras metagenômicas e
as ferramentas utilizadas para obter os MAGs nos projetos e artigos podem ser consultados
no Apêndice A.

A Tabela 6.1 contém a lista de MAGs que foram analisados nesse trabalho e com quais
referências cada MAG foi comparado. As referências foram obtidas no NCBI. Apesar de pre-
ferencialmente a comparação de MAGs ser realizada contra genomas de isolados, abrimos
uma exceção para os MAGs do projeto SRA, já que os MAGs obtidos neste projeto não
têm genoma de referência a partir de isolados publicados. Encontramos MAGs muito simi-
lares publicados, e como exemplo das possibilidades de comparação utilizando o MAGset,
inserimos esses dados também.
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Tabela 6.1: Lista de MAGs analisados

Origem Espécie
Completude Contaminação Genoma(s) de

(%) (%) referência

Artigo FT Bacteroides uniformis 92,55 1,73 GCF_006742345.1

Artigo FT Bacteroides vulgatus 79,53 8,56 GCF_000012825.1

Artigo GI Clostridium baratii 99,19 1,61 GCF_001991075.2
GCF_000789395.1

Artigo GI Enterococcus faecalis 99,63 0 GCF_000391485.2

Artigo GI Enterococcus faecium 98,19 0,47 GCF_001720945.1

Artigo HS Ardenticatena maritima 70,22 3,31 GCF_001306175.1

Artigo HS Chloroflexus aurantiacus 92,14 0,94 GCF_000022185.1

Artigo HS Thermosynechococcus sp 97,96 0,94 GCF_000505665.1

Artigo PP Marivivens sp 95,36 0,95 GCF_001908835.1

Artigo PP Ruegeria pomeroyi 97,56 2,18 GCF_000011965.2

Artigo SG Enterococcus faecalis 99,63 0,19 GCF_000391485.2

Artigo SG Enterococcus faecium 99,63 0,94 GCF_001720945.1

Bugios Prevotella sp 99,26 1,11 GCF_002251295.1

Bugios Treponema berlinense 87,57 0,93 GCF_900167025.1

Bugios Treponema succinifaciens 90,05 1,93 GCF_000195275.1

Composto Maduro Mycolicibacterium thermoresistibile 80,59 3,07 GCF_900187065.1

Composto Maduro Novibacillus thermophilus 60,66 2,69 GCF_002005165.1

Composto Maduro Planifilum fulgidum 62,72 5,67 GCF_900113175.1

Composto Maduro Thermocrispum municipale 80,59 3,07 GCF_000427825.1

Inóculo Sphaerobacter thermophilus 68,80 4,52 GCF_000024985.1

Lago Limnohabitans sp 97,27 3,8 GCF_001412575.1

ZC3 Planifilum fulgidum 93,08 0 GCF_900113175.1

ZC3 Thermobifida fusca 99,45 0 GCF_015034585.1
GCF_000012405.1

ZC4 Caldibacillus debilis 91,47 0,26 GCF_001587535.1
GCF_000383875.1
GCF_003627895.1

ZC4 Caldicoprobacter oshimai 92,72 6,72 GCF_000526435.1

ZC4 Clostridium cellulosi 80,35 2,17 GCF_000953215.1

ZC4 Mycobacterium hassiacum 85,03 4,7 GCF_900603025.1

ZC4 Planifilum fulgidum 97,69 0,51 GCF_900113175.1

ZC4 Pseudomonas thermotolerans 94,23 3,52 GCF_000364625.1
GCF_000513835.1

ZC4 Rhodothermus marinus 99,44 0 GCA_009936255.1
GCA_009936275.1
GCF_000024845.1
GCF_000224745.1

ZC4 Sphaerobacter thermophilus 95,33 0,93 GCF_000024985.1

ZC4 Thermobifida fusca 99,45 0,55 GCF_015034585.1
GCF_000012405.1

ZC4 Thermobispora bispora 97,53 0,79 GCF_000092645.1

ZC4 Thermocrispum agreste 83,24 3,51 GCF_000427905.1

SRA Desulfurellaceae bacterium 71,30 4,08 GCA_002238415.1

SRA Truepera sp 64,36 3,25 GCA_002239005.1
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Capítulo 7

Resultados da análise dos dados

7.1 Resultados gerais de execução do MAGset
Executamos MAGset em todos os conjuntos de dados descritos no Capítulo 6. Os resul-

tados encontram-se na Tabela 7.1.
No total, foram 36 execuções separadas do MAGset utilizando os MAGs originais, e 34

execuções separadas do MAGset utilizando os MAGs remontados. Na Tabela 7.1 mostra-
mos apenas os resultados em termos de RGIs, mas para aqueles genomas denotados por
asterisco (*) também foram gerados os resultados de anotações com COG e CAZy e os re-
sultados do pangenoma das comparações realizadas. Na página web https://projetos.lbi.iq.
usp.br/magset/resultados-dissertacao/ (para acesso, utilizar as seguintes credenciais: usuá-
rio: magset-user senha: results2021 ) é possível navegar em todos os resultados em HTML
obtidos com o MAGset neste trabalho.

7.2 Resultados relativos à remontagem de MAGs
A Tabela 7.1 também mostra o número de RGIs negativas que foram encontradas nas

amostras, através da execução do módulo MAGcheck. Todos os MAGs com pelo menos uma
RGI negativa encontrada nos reads das amostras foi remontado (34 das 36 comparações), e o
resultado da remontagem está disponível na Tabela 7.2, que informa o ganho/perda relativo
ao MAG original nos seguintes aspectos: tamanho, completude, contaminação, quantidade
de RGIs negativas, quantidade de RGIs encontradas pelo MAGcheck e quantidade de genes
identificados. As informações relativas ao tamanho, completude, contaminação e genes iden-
tificados foram obtidas utilizando o CheckM, e a quantidade de RGIs foi obtida utilizando
o MAGset.

Todos os valores detalhados das comparações entre a versão original do MAG e sua versão
remontada estão disponibilizados no Apêndice B.
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Tabela 7.1: Quantidade de RGIs encontradas por MAG analisado

Origem Espécie
RGIs negativas RGIs positivas

Qtde Tamanho Encontradas pelo % das RGIs Qtde Tamanho
total (pb) MAGcheck encontradas total (pb)

Artigo FT Bacteroides uniformis 68 1.738.894 29 42,65 44 546.741

Artigo FT Bacteroides vulgatus 95 1.501.981 52 54,74 128 1.189.764

Artigo GI Clostridium baratii 34 673.847 0 0,00 16 216.513

Artigo GI Enterococcus faecalis 20 566.124 0 0,00 15 213.077

Artigo GI Enterococcus faecium 47 778.775 27 57,45 1 5.089

Artigo HS Ardenticatena maritima 69 670.140 64 92,75 11 95.573

Artigo HS Chloroflexus aurantiacus 50 526.461 46 92,00 4 29.291

Artigo HS Thermosynechococcus sp 12 109.810 12 100,00 0 0

Artigo PP Marivivens sp 19 696.613 6 31,58 3 42.889

Artigo PP Ruegeria pomeroyi 7 46.167 7 100,00 1 6.765

Artigo SG Enterococcus faecalis * 27 583.812 4 14,81 21 211.604

Artigo SG Enterococcus faecium * 37 690.107 5 13,51 15 143.116

Bugios Prevotella sp 32 396.439 1 3,13 60 594.557

Bugios Treponema berlinense 27 364.754 2 7,41 15 222.923

Bugios Treponema succinifaciens 36 829.801 6 16,67 16 138.822

Composto Maduro Mycolicibacterium thermoresistibile * 64 939.991 46 71,88 3 24.844

Composto Maduro Novibacillus thermophilus 109 1.629.372 97 88,99 1 7.982

Composto Maduro Planifilum fulgidum 112 1.017.830 102 91,07 0 0

Composto Maduro Thermocrispum municipale * 20 392.384 12 60,00 22 284.560

Inóculo Sphaerobacter thermophilus 128 1.180.956 107 83,59 10 64.421

Lago Limnohabitans sp 26 442.506 14 53,85 12 89.237

ZC3 Planifilum fulgidum * 19 325.864 13 68,42 5 36.182

ZC3 Thermobifida fusca * 20 227.414 11 55,00 3 27.111

ZC4 Caldibacillus debilis * 85 1.116.582 53 62,35 0 0

ZC4 Caldicoprobacter oshimai * 40 502.009 26 65,00 20 226.507

ZC4 Clostridium cellulosi * 36 371.654 27 75,00 0 0

ZC4 Mycobacterium hassiacum * 37 437.636 28 75,68 3 27.770

ZC4 Planifilum fulgidum * 16 190.338 14 87,50 4 28.312

ZC4 Pseudomonas thermotolerans * 46 526.695 28 60,87 8 67.320

ZC4 Rhodothermus marinus * 106 1.465.051 42 39,62 2 12.499

ZC4 Sphaerobacter thermophilus * 24 193.294 19 79,17 13 106.057

ZC4 Thermobifida fusca * 19 220.690 14 73,68 3 25.572

ZC4 Thermobispora bispora * 10 155.491 10 100,00 3 27.008

ZC4 Thermocrispum agreste * 14 126.014 12 85,71 9 66.484

SRA Desulfurellaceae bacterium 174 2.017.769 108 62,07 6 37.806

SRA Truepera sp 100 1.220.936 52 52,00 5 34.009
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Tabela 7.2: Resultado da remontagem dos MAGs

Origem Espécie Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
negativas MAGcheck identificados

Artigo FT Bacteroides uniformis +16,44 +3,40 -1,11 -23,53 -82,76 +12,37

Artigo FT Bacteroides vulgatus +7,05 +4,86 -4,30 -38,95 -92,31 +2,11

Artigo GI Enterococcus faecium +10,51 -0,60 +1,43 -31,91 -62,96 +10,46

Artigo HS Ardenticatena maritima +14,78 +16,08 +0,33 -81,16 -90,63 +12,52

Artigo HS Chloroflexus aurantiacus +6,82 +3,77 -0,94 -84,00 -91,30 +5,17

Artigo HS Thermosynechococcus sp +4,25 +0,47 -0,94 -100,00 -100,00 -1,68

Artigo PP Marivivens sp +11,16 +1,49 +1,15 -5,26 -83,33 +10,14

Artigo PP Ruegeria pomeroyi +0,77 +0,66 -0,90 -57,14 -57,14 -1,86

Artigo SG Enterococcus faecalis +1,14 0,00 -0,05 -3,70 -75,00 +0,68

Artigo SG Enterococcus faecium +3,10 0,00 -0,81 +2,70 -100,00 +3,36

Bugios Prevotella sp +3,89 0,00 +0,05 -9,38 -100,00 +5,99

Bugios Treponema berlinense +5,18 -1,79 +4,55 -18,52 -100,00 +13,59

Bugios Treponema succinifaciens +4,20 0,00 -0,65 -30,56 -100,00 +3,45

Composto Maduro Mycolicibacterium thermoresistibile +9,47 +7,00 -0,49 -68,75 -95,65 +7,59

Composto Maduro Novibacillus thermophilus +53,44 +12,74 +0,77 -77,06 -98,97 +60,66

Composto Maduro Planifilum fulgidum +24,06 +13,78 -1,22 -81,25 -93,14 +18,00

Composto Maduro Thermocrispum municipale +9,47 +7,00 -0,49 -50,00 -83,33 +7,59

Inóculo Sphaerobacter thermophilus +24,91 +12,78 +1,93 -82,03 -96,26 +27,12

Lago Limnohabitans sp +7,46 +0,62 -0,58 -38,46 -92,86 +6,18

ZC3 Planifilum fulgidum +7,64 +4,61 +0,77 -78,95 -100,00 +6,96

ZC3 Thermobifida fusca +0,71 0,00 0,00 -75,00 -100,00 +0,66

ZC4 Caldibacillus debilis +9,76 +0,12 +0,42 -50,59 -86,79 +11,29

ZC4 Caldicoprobacter oshimai +1,20 +0,80 +0,16 -27,50 -34,62 -4,94

ZC4 Clostridium cellulosi +10,70 +3,36 -1,28 -72,22 -92,59 +4,23

ZC4 Mycobacterium hassiacum +2,15 +1,74 -2,73 -64,86 -92,86 -6,08

ZC4 Planifilum fulgidum +4,45 0,00 0,00 -75,00 -85,71 +3,92

ZC4 Pseudomonas thermotolerans +4,68 +1,10 +1,29 -54,35 -82,14 +5,42

ZC4 Rhodothermus marinus +5,43 +0,56 0,00 -32,08 -85,71 +4,43

ZC4 Sphaerobacter thermophilus +1,72 -0,94 -0,93 -75,00 -94,74 -2,21

ZC4 Thermobifida fusca +0,55 0,00 -0,44 -73,68 -92,86 -2,87

ZC4 Thermobispora bispora +3,80 +1,41 -0,26 -100,00 -100,00 +3,62

ZC4 Thermocrispum agreste +0,57 +0,45 -0,80 -85,71 -91,67 -7,12

SRA Desulfurellaceae bacterium +41,89 +5,88 +2,53 -36,78 -65,74 +43,25

SRA Truepera sp +32,54 +9,53 +0,42 -66,00 -96,15 +30,10

Valores expressos em percentuais, representando os ganhos ou perdas de cada característica
avaliada. Em verde estão os valores que o resultado foi melhor que o MAG original, e em vermelho
os valores que o resultado foi pior que o MAG original. A coluna "RGI negativas" indica a
variação percentual de RGIs negativas encontradas após a remontagem. A coluna "RGIs
MAGcheck" indica a variação percentual das RGIs negativas encontradas pelo MAGcheck após a
remontagem, em comparação com a quantidade encontrada pelo MAGcheck antes da remontagem.
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7.3 Análises especiais

7.3.1 Genes de RNA ribossomal recuperados

Além dos resultados gerais de execução de MAGset, MAGcheck e remontagem, apre-
sentados nas duas seções anteriores, nesta seção apresentamos resultados mais específicos,
relativos à detecção de genes de RNA ribossomal nas amostras.

Escolhemos o MAG Thermobifida fusca do projeto ZC4 para uma análise mais detalhada,
já que os dois genomas completos inseridos na comparação com o MAG contêm mais genes de
RNA ribossomal que o MAG. A cepa YX contém 4 conjuntos de genes de RNA ribossomal
completos (5S, 16S, e 23S) e a cepa UPMC_901 contém 3 conjuntos de genes de RNA
ribossomal completos. Já o MAG original contém apenas um conjunto de genes de RNA
ribossomal parcial, com apenas o gene 5S. Como é possível observar na Tabela B.121 a
completude do MAG original já é muito alta (99%).

Ao utilizar a busca avançada de genes da ferramenta MAGset para verificar se existiam
genes de RNA ribossomal nas RGIs negativas, foi possível identificar que os genes estavam
em RGIs, e que as RGIs foram encontradas pelo MAGcheck nas amostras, como é possível
observar na Figura 7.1.

Após a remontagem do MAG, foi realizada uma busca com blastn para verificar se uma
quantidade maior de genes de RNA ribossomal foram incorporados no MAG remontado, e
foi possível encontrar 1 gene 16S completo, 1 gene 23S parcial (faltando 141 de 3015 pb) e
3 genes 16S (2 completos e um parcial).

Além da busca via blastn, também foi feita a anotação dos genomas com o programa
PGAP [22], e o mesmo resultado foi encontrado (Tabela 7.3).

Tabela 7.3: Comparação de genes de RNA ribossomal - Thermobifida fusca - ZC4

genes completos genes incompletos

16S 23S 5S 16S 23S 5S

ZC4RG21 0 0 0 0 0 1

ZC4RG21 remontado 1 0 2 0 1 1

Diferença +1 - +2 - +1 -
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Figura 7.1: Resultados obtidos com MAGset para a busca por genes de RNA ribossomal

Para obter esses resultados, foram utilizados os seguintes filtros dentro do MAGset: "found
by MAGcheck equals true" interseccionado com "product contains 16S"
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7.3.2 Genes de fagos no MAG Pseudomonas thermotolerans (ZC4)

Escolhemos também o MAG Pseudomonas thermotolerans do projeto ZC4 para analisar
as RGIs positivas encontradas, já que essa espécie é de interesse de outros projetos e estudos
do nosso laboratório, por sua capacidade de degradação de matéria orgânica. Apesar de não
encontrar genes relacionados a degradação, listamos os genes encontrados na RGI positiva
PGRI0041 na Tabela 7.4 que identificamos características interessantes para análise. Calcu-
lamos o percentual do conteúdo GC da sequência desse RGI, resultando em 64,85%, contra
67,2% do MAG.

Tabela 7.4: Genes da RGI positiva PGRI0041 do MAG Pseudomonas thermotolerans - ZC4

Locus tag Tipo Produto Identificador da proteína

C0P69_14685 CDS glycoprotein PRJNA317502:C0P69_14685

C0P69_14690 CDS Ig domain-containing protein PRJNA317502:C0P69_14690

C0P69_14695 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14695

C0P69_14700 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14700

C0P69_14705 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14705

C0P69_14710 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14710

C0P69_14715 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14715

C0P69_14720 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14720

C0P69_14725 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14725

C0P69_14730 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14730

C0P69_14735 CDS phage head morphogenesis protein PRJNA317502:C0P69_14735

C0P69_14740 CDS DUF1073 domain-containing protein PRJNA317502:C0P69_14740

C0P69_14745 CDS aldehyde dehydrogenase PRJNA317502:C0P69_14745

C0P69_14750 CDS terminase PRJNA317502:C0P69_14750

C0P69_14755 CDS terminase small subunit PRJNA317502:C0P69_14755

C0P69_14760 CDS phage holin, lambda family PRJNA317502:C0P69_14760

C0P69_14765 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14765

C0P69_14770 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14770

C0P69_14775 CDS endodeoxyribonuclease RusA PRJNA317502:C0P69_14775

C0P69_14780 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14780

C0P69_14785 CDS DUF1364 domain-containing protein PRJNA317502:C0P69_14785

C0P69_14790 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14790

C0P69_14795 CDS TraR/DksA family transcriptional regulator PRJNA317502:C0P69_14795

C0P69_14800 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14800

C0P69_14805 CDS hypothetical protein PRJNA317502:C0P69_14805

C0P69_14810 CDS NYN domain-containing protein



Capítulo 8

Discussão dos resultados de análise dos
dados

Conforme mencionado no capítulo 3.1, embora a ferramenta MAGset permita análise e
comparação de MAGs e genomas de referência, tal funcionalidade é limitada e não se compara
com funcionalidades deste tipo providas por plataformas tais como IMG e PATRIC.

Por este motivo, concentramos nossa atenção neste capítulo na funcionalidade do MAGset
relativa às regiões genômicas de interesse.

8.1 RGIs negativas
Uma das funcionalidades que acreditamos ser mais valiosa no MAGset é sua capacidade

de detectar RGIs negativas. Estas, como explicado anteriormente, são regiões presentes no
genoma de referência mas ausentes no MAG de interesse.

A quantidade de RGIs negativas foi considerável em grande parte dos genomas compa-
rados, em alguns casos com mais de 100 RGIs, como nos MAGs das espécies Novibacillus
thermophilus (B.62) com 109 RGIs, Planifilum fulgidum (B.66) com 112 RGIs, Sphaero-
bacter thermophilus (B.74) com 128 RGIs, Rhodothermus marinus (B.114) com 106 RGIs
e Desulfurellaceae bacterium (B.134) com 174 RGIs. É importante salientar que algumas
comparações foram feitas com mais de um genoma de referência, o que pode aumentar a
quantidade de RGIs negativas encontradas, já que a mesma região pode existir em mais de
um genoma de referência, e assim ser reportada mais de uma vez.

Entre as comparações realizadas, os MAGs em que encontramos menos RGIs negativas
foram Ruegeria pomeroyi (B.34) com 7 RGIs, Thermobispora bispora (B.126) com 10 RGIs
e Thermocrispum agreste (B.130) com 14 RGIs. Esses genomas com poucas RGIs também
são muito similares às referências quando olhamos para o ANI (99,97%, 99,75% e 99,72%,
respectivamente). Se a montagem está com uma boa qualidade e são muito parecidos com
os genomas de referência, é esperado que poucas RGIs negativas sejam encontradas, como
foi o caso destes genomas.

Quando olhamos para o tamanho total das RGIs negativas encontradas nas compara-
ções realizadas, o maior resultado encontrado foi 2.017.769 pb, no MAG Desulfurellaceae
bacterium (B.134). É importante relembrar que esse MAG foi comparado com uma refe-
rência obtida de um ambiente metagenômico, ou seja, também é um MAG, o que pode
ter gerado contaminação, e essa contaminação da referência irá aparecer nos resultados do
MAGset como RGIs negativas encontradas. Por esse motivo, a comparação com genomas
de referências obtidos de isolados é sempre mais adequada e confiável. No caso desse MAG,
infelizmente não existiam genomas de referência a partir de isolados, por isso a comparação
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foi feita com outro MAG, já publicado anteriormente. Além disso, o resultado ANI entre
os dois genomas foi quase no limite da definição de genomas da mesma espécie (95,67%),
o que também aumenta as chances de se obter uma grande quantidade de RGIs, já que os
genomas são mais distantes, apesar de ainda serem da mesma espécie.

Uma vez que foram encontradas as RGIs negativas, uma questão relevante é tentar iden-
tificar quais são RGIs negativas verdadeiras (regiões que realmente não existem no genoma
do organismo correspondente ao MAG, e existem na referência) ou RGIs negativas falsas
(regiões que foram identificadas como RGIs negativas, mas não estão nos MAGs somente
por uma falha no processo de montagem). Como exemplo de RGIs negativas verdadeiras
temos as ilhas genômicas (2.11), que foram adquiridas após a divergência das cepas.

Já RGIs negativas falsas podem ter ocorrido por uma baixa/nenhuma cobertura de uma
parte do genoma ou um erro no processo de montagem do MAG. É exatamente esta obser-
vação que nos motivou a criar o módulo MAGcheck, que verifica se as RGIs negativas estão
nos reads das amostras que deram origem ao MAG. Ao encontrar as RGIs nas amostras, é
possível tentar utilizar esses reads para melhorar o MAG original, como discutiremos mais
abaixo, no item 8.3. Mas o fato de encontrar as RGIs nas amostras já é um forte indicativo
que aquela região é uma RGI negativa falsa, e isso deve ser considerado nas análises de
diferenças entre os genomas.

Com as RGIs negativas verdadeiras a situação é mais delicada, já que mesmo que o
MAGcheck não localize essa região nas amostras, isso não é garantia que o genoma realmente
não contenha essa RGI, pois limitações no processo de obtenção das amostras podem causar
perdas de partes do genoma. Ainda que em MAGs sempre paire a dúvida sobre esses pontos,
podemos considerar que não encontrar a RGI nas amostras é mais uma evidência que ela é
uma RGI negativa verdadeira, dentro das limitações inerentes aos MAGs.

Ainda que as RGIs negativas não necessariamente representem todas as partes faltantes
no MAG, já que neste trabalho consideramos apenas as diferenças maiores que 5 mil pb,
observamos casos em que todas as RGIs negativas foram encontradas nas amostras. Um
exemplo é o MAG da espécie Thermobispora bispora da composteira ZC4, para o qual as
10 RGIs negativas detectadas por MAGcheck foram encontradas nas amostras. O mesmo
ocorreu com o MAG da espécie Thermosynechococcus sp do artigo HT e no MAG Ruegeria
pomeroyi do artigo PP.

Essas partes desconsideradas podem influenciar na análise dos genomas analisados, bem
como influenciar a análise de funções que os genomas têm no ambiente, pois os genes contidos
nas RGIs negativas falsas são ignorados.

Mesmo que para muitos casos a quantidade de RGIs negativas encontradas nas amostras
seja considerável, também existem casos analisados com nenhuma ou poucas RGIs encontra-
das, como no MAG da espécie Clostridium baratii e da espécie Enterococcus faecalis, ambos
do artigo GI, com nenhuma RGI negativa encontrada nas amostras.

É importante salientar que o tamanho mínimo que utilizamos para RGIs foi de 5.000
pb. Ao utilizar valores menores, corre-se o risco de obter muitas RGIs sem valor biológico,
criando muito ruído ao avaliar as RGIs encontradas, e ao utilizar RGIs muito grandes, é
possível que diversas regiões de importância sejam perdidas na comparação. De qualquer
forma, esse valor é configurável pelo usuário do programa, e vai depender do objetivo do
pesquisador, se deseja um refinamento mais detalhado na comparação (RGIs menores) ou
se busca grandes diferenças entre os genomas (RGIs maiores).

A grande quantidade de RGIs negativas encontradas nas amostras é mais uma confirma-
ção de que no processo de montagem de MAGs diversas partes são desconsideradas pelos
processos de montagem de genomas de dados metagenômicos que consideramos neste traba-
lho. Mesmo que os trabalhos tenham utilizados diferentes softwares para a montagem, como
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descrito na Tabela A.2, diversas RGIs foram encontradas em todos os casos.

8.2 RGIs positivas
Como já explicado anteriormente, RGIs positivas são regiões que não existem em ne-

nhuma referência, mas existem no MAG. Essa regiões podem ser RGIs positivas verdadeiras
(adquiridas posteriormente à divergência das cepas ou regiões perdidas no processo de evo-
lução do genoma de referência, por exemplo), ou podem ser RGIs positivas falsas, inseridas
no MAG por erro no processo de montagem do genoma, o que também chamamos de con-
taminação. Infelizmente as ferramentas disponíveis para se verificar se a região é falsa ou
verdadeira são limitadas, principalmente se a RGI não está contida em um contig com outras
partes.

Caso a RGI esteja contida em um contig que contenha partes que são compartilhadas
com genomas de referência, temos uma evidência mais forte que a mesma é verdadeira, e
essa pode ser mais uma estratégia de verificação; no entanto não podemos automaticamente
concluir o contrário: Se uma RGI positiva representa um contig inteiro, ainda assim ela
pode ser verdadeira também, já que para fazer parte do MAG, passou por alguns filtros
de similaridade com o restante do MAG para ser incorporada. Análises mais finas serão
necessárias caso o pesquisador queira validar em detalhes a RGI positiva, como verificar
quais genes fazem parte da RGI e se tais genes tem relação forte com o MAG.

Em geral, a quantidade de RGIs positivas encontradas foi menor que a quantidade de
RGIs negativas, o que é esperado, já que os MAGs são mais incompletos que os genomas
de referência (quando estes são genomas completos de isolados). As exceções foram o MAG
Bacteroides vulgatus (B.6) do artigo FT, o MAG Prevotella sp (B.46) dos dados de Bugios
do projeto Metazoo e o MAG Thermocrispum municipale (B.70) dos dados do Composto
Maduro do projeto Metazoo.

No caso do MAG Bacteroides vulgatus, é possível verificar que sua contaminação estava
alta (8,56%) e o seu tamanho é maior que o tamanho do genoma de referência (5,43 Mpb
versus 5,16 Mpb, respectivamente), ainda que sua completude seja bem menor (79,53% ver-
sus 99,25%), conforme descrito na Tabela B.5, o que indica que possivelmente algumas das
RGIs positivas são contaminações. Já no caso do MAG Prevotella sp, a contaminação está
em apenas 1,11% (Tabela B.45), o que indica que o CheckM não identificou essa grande
quantidade de RGIs positivas como contaminação. Isso não é garantia que as RGIs não são
contaminação, já que o CheckM muitas vezes não consegue identificar toda a contaminação,
como pontuado pelos autores em [35], sendo necessário mais investigações. Uma possível
forma de investigar este ponto é analisar os genes dentro dessas regiões, para se ter mais
confiança se a região é uma contaminação ou realmente uma RGI positiva verdadeira. Já no
caso do MAG Thermocrispum municipale, tivemos quase a mesma quantidade de RGIs ne-
gativas e positivas (20 e 22, respectivamente). Já quando olhamos o tamanho total das RGIs
negativas e positivas, percebemos que o tamanho das RGIs negativas é consideravelmente
maior (392.384 pb para negativas e 284.560 pb para positivas), ou seja, existem mais RGIs
positivas, mas quando olhamos para o tamanho total, vemos que essa situação só ocorre
porque as RGIs positivas estão mais fragmentadas.

É importante mencionar que existe uma assimetria entre RGIs negativas verdadeiras e
possíveis ilhas genômicas do genoma correspondente ao MAG de interesse. No primeiro caso,
uma inspeção da RGI no genoma de referência em muitos casos pode nos dar evidências de
que a RGI é uma ilha genômica, devido ao seu conteúdo gênico e outras características.
O importante aqui é o fato de que o trecho genômico que motivou sua designação como
RGI negativa nos é acessível. No caso de uma ilha genômica no genoma correspondente ao
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MAG de interesse, existe uma chance de que tal ilha não tenha sido incorporada ao MAG,
justamente por ser uma ilha, e portanto com características (principalmente de composição
de nucleotídeos) marcadamente diferentes do resto do genoma. Tais ilhas serão invisíveis,
pois não vão nem sequer aparecer como RGIs positivas (o que seria o desejado). A nosso
ver isto mostra uma das grandes limitações do processo de recuperação de MAGs, e que
necessita de pesquisas adicionais para ser satisfatoriamente solucionada.

Fizemos uma análise amostral de RGIs positivas para tentar verificar sua origem. Os
genes encontrados em uma RGI positiva do MAG Pseudomonas thermotolerans do projeto
ZC4 contém a descrição de genes geralmente identificados em fagos (listados na Tabela 7.4),
sugerindo que essa região foi obtida via transferência horizontal. Esse MAG foi analisado
em mais detalhes em busca de genes de degradação de matéria orgânica, que não foram
encontrados nas RGIs positivas. Em contrapartida, esta RGI com genes de fagos chamou a
atenção, pois a RGI representa um contig inteiro no MAG, e como já discutido neste traba-
lho, geralmente elementos móveis não são identificados em MAGs. Ao analisar o percentual
do conteúdo GC da RGI com o percentual do conteúdo GC do MAG, temos 64,85% para a
RGI, e 67,2% para o MAG, uma pequena diferença mas sugestiva de que se trata de uma RGI
positiva verdadeira. Uma hipótese para sua presença é que ela foi resultado da incorporação
de um fago, transformando-se em profago e, com o passar do tempo, "aclimatando-se" ao ge-
noma do hospedeiro em termos de sua composição. Este é um fenômeno bem conhecido [51].
Quanto mais gerações passam após a aquisição da região incorporada, com o acumulo de
mutações, mais similar ao restante do genoma a região se torna. Se esta hipótese for correta,
podemos formular uma segunda hipótese: de que regiões adquiridas por transferência lateral
em genomas de MAGs só farão parte do MAG caso pelo menos uma de duas condições
sejam satisfeitas: 1) o organismo do qual proveio o trecho tinha originalmente uma com-
posição nucleotídica semelhante ao do MAG; 2) o evento de transferência lateral é antigo,
portanto houve tempo para a aclimatação referida. Um corolário desta hipótese é que regiões
adquiridas lateral e recentemente, com composição de bases substancialmente diferente do
MAG, não farão parte do MAG, sendo difícil sua localização nas amostras (ilhas genômicas
invisíveis, conforme discutido no parágrafo anterior).

8.3 Resultados obtidos após remontagem dos MAGs
A remontagem de MAGs trouxe melhorias no tamanho dos MAGs em todos os casos

estudados. Os MAGs que tiveram poucas RGIs negativas encontradas em geral tiveram um
menor incremento em seu tamanho final, como esperado, já que existiam menos regiões en-
contradas nas amostras, e consequentemente, menos regiões a serem incorporadas no MAG.

A completude dos genomas foi melhorada em diversos casos, com destaque para o MAG
da espécie Ardenticatena maritima do artigo HS, que originalmente tinha 70% e após a re-
montagem atingiu 86% de completude, com incremento mínimo na contaminação, conforme
é possível verificar na Tabela B.17.

A quantidade de genes identificados nos genomas também teve um incremento conside-
rável (em 27 dos 34 MAGs remontados), o que pode auxiliar o estudo e compreensão dos
ambientes onde os MAGs foram originalmente obtidos.

É importante salientar que uma RGI negativa encontrada nos reads das amostras não
necessariamente será incorporada ao MAG após realizar a remontagem. Isso ocorre porque
muitas vezes a cobertura da RGI é muito baixa e com gaps (buracos), o que impede o
montador de conseguir obter um contig dessas regiões.

Após a remontagem, alguns MAGs ficaram sem nenhuma RGI negativa, ou seja, todas
as RGIs negativas que existiam antes estavam nos reads das amostras e foram corretamente
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remontados. Isso ocorreu no MAG Thermosynechococcus sp do artigo HS, que inicialmente
tinha 12 RGIs negativas, todas encontradas pelo MAGcheck (Tabela B.26), e após a remon-
tagem, nenhuma RGI negativa foi encontrada (Tabela B.27). O mesmo ocorreu com o MAG
Thermobispora bispora, dos dados da composteira ZC4 do projeto Metazoo (Tabela B.127).

Até mesmo RNAs ribossomais foi possível recuperar após a remontagem de um dos
MAGs, como mostrado na seção 7.3.1. Essa é mais uma evidência da possibilidade de en-
contrar partes "perdidas" do MAG nas amostras, com a possibilidade de incrementar a
qualidade final do MAG.

Ainda que não tenha sido possível recuperar todos os RNAs ribossomais, como seria
desejado, já que a montagem de MAGs tem essa limitação já conhecida [34], a inclusão
de mais alguns genes dessa relevância no MAG demonstra a importância da revisão da
montagem e os ganhos que isso pode trazer.

Estes resultados indicam que existe espaço para melhoria nos processos de recuperação
de MAGs.

8.4 Auto-avaliação sobre os principais resultados conse-
guidos

Nossa auto-avaliação dos resultados mais relevantes obtidos é a seguinte:

• MAGset nos permitiu encontrar dezenas de RGIs (positivas e negativas) nos MAGs
testados de forma automática e eficiente;

• MAGset é uma ferramenta que oferece uma interface simples e intuitiva para análise
do conteúdo gênico das RGIs encontradas;

• A investigação das RGIs negativas nas amostras permitiu melhorias significativas das
montagens na grande maioria dos MAGs analisados; este resultado por sua vez indica
que ainda há um bom espaço para que melhores softwares de binning sejam desenvol-
vidos;

• Uma limitação de MAGset é que ele está restrito a lidar com MAGs que tenham sido
classificados ao nível de espécie. Tendo em vista o último resultado elencado, gostaría-
mos de generalizar o processo de busca de RGIs negativas nas amostras para MAGs
sem espécie conhecida. No entanto, fazer isto ficou além do escopo deste trabalho.
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Capítulo 9

Conclusão

9.1 Contribuições do trabalho
O software proposto neste trabalho permite identificar particulares entre MAGs e refe-

rências da mesma espécie, além de validar se as particularidades que o MAG não contém
(chamadas de RGIs negativas) estão nos reads das amostras que deram origem ao MAG,
trazendo mais informações ao usuário da ferramenta sobre o MAG e permitindo um melhor
entendimento sobre as partes que o MAG não contém, que podem ter sido causadas por um
erro no processo de montagem.

O software foi disponibilizado gratuitamente no GitHub, tanto para ser utilizado em
outros trabalhos, com instruções para instalação e tutoriais, como para ser estendido/modi-
ficado por eventuais interessados em evoluir o software.

Adicionalmente, foi demonstrado que em diversos casos é possível utilizar os resultados
da ferramenta MAGset para reconstruir MAGs, melhorando consideravelmente o tamanho
e completude do MAG reconstruído em diversos casos.

9.2 Trabalhos futuros
Trabalhos futuros podem estender o software MAGset para suportar diversas novas fun-

cionalidades:

9.2.1 Realizar mais tipos de anotações

Hoje o suporte das anotações se restringe às anotações COG e CAZy, mas outros tipos
de anotação podem enriquecer os resultados apresentados;

9.2.2 Suportar genomas anotados em outros formatos

Hoje somente genomas anotados no formado GenBank são suportados (.gbff), no entanto
genomas anotados por outras ferramentas, como o PROKKA [21] são muito comuns também,
e cada vez mais utilizados.

9.2.3 Validar o MAGset para reads longos

O software MAGset foi validado apenas com reads curtos, não sendo possível avaliar se
é possível obter resultados relevantes com reads longos, e como estes estão se tornando cada
mais comuns, seria uma funcionalidade interessante para disponibilizar.
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9.2.4 Inserir o software CheckM no pipeline

Como o CheckM [19] é uma ferramenta muito utilizada para avaliar a completude e
contaminação dos genomas, e frequentemente faz parte da análise em MAGs, integrá-la ao
MAGset vai trazer mais praticidade aos usuários se esses resultados já estiverem disponíveis
junto com as outras informações reportadas.

9.2.5 Integrar ao MAGset a remontagem dos MAGs

Assim como feito de forma manual nesse trabalho, a remontagem dos MAGs pode ser
automatizada e inserida como opção do software. O aumento de complexidade é considerá-
vel, já que diversos novos parâmetros (tamanho mínimo de contig aceito, por exemplo) e
novos passos deveriam ser suportados (programas para o controle de qualidade dos reads,
como o TrimGalore: https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/, remontagem utilizando
diferentes softwares, como o Spades [13] e o MEGAHIT [14]). A complexidade de execução
também irá aumentar, já que o uso de recursos como memória e tempo de processamento
é muito variável de acordo com o tamanho dos dados, podendo demorar muitas horas para
finalizar o processo. Como essa melhoria aumentaria demais o escopo deste trabalho, ela não
foi realizada.

9.2.6 Melhorar a montagem de MAGs na parte de ilhas genômicas

Ilhas genômicas são um grande desafio para serem recuperadas quando estamos traba-
lhando com dados metagenômicos. Como essas regiões em geral não seguem o mesmo padrão
de conteúdo do restante do genoma, os processos de montagem não conseguem identificar
essas regiões e inserir dentro dos MAGs obtidos. Caso a ilha genômica apareça como uma
RGI negativa, e esteja na amostra, é possível recuperá-la seguindo o processo descrito neste
trabalho. Mas se a ilha genômica for específica do genoma no ambiente metagenômico em
relação ao genoma de referência, ela não existirá no genoma de referência e por consequência
não será recuperada. Uma forma de obter ilhas genômicas nos MAGs sugerida pelo autor
em [52] é a utilização de tecnologias que obtém reads longos, inclusive sendo possível mesclar
montagens de reads longos com reads curtos, além de utilizar tecnologias mais atuais, como
o single-cell, que consegue extrair DNA de apenas uma célula. No entanto, para projetos
com apenas reads curtos, como os projetos aqui analisados, não temos uma sugestão neste
momento de como fazer isso, e este é um assunto importante e pode ser endereçado em
trabalhos futuros.

https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/
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Amostras metagenômicas e ferramentas
utilizadas

Tabela A.1: Lista das amostras metagenômicas utilizadas

Origem Qtde de
amos-
tras

Tamanho
total
(GB)

Tipo Origem Código das amos-
tras utilizadas

Observações

Artigo FT 3 39,4 Paired-end,
Illumina

PRJNA510036 SRR8317179
SRR8317180
SRR8317181

Amostras do doador, relacionadas aos 2 MAGs que analisamos.

Artigo GI 2 140 Paired-end,
Illumina

PRJNA294605 SRR3466404
SRR6257383

A relação entre qual genoma utiliza qual amostra foi obtida pelo arquivo
aax5727_Table_S3.xlsx

Artigo HT 4 206 Paired-end,
Illumina

PRJNA392119 SRR7905022
SRR7905023
SRR7905024
SRR7905025

Para melhorar os resultados, os dados metagenômicos utilizados foram fil-
trados com o software trim_galore antes de serem utilizados

Artigo PP 6 93,7 Single-end,
Illumina

PRJNA553557 SRR11434620
SRR11434621
SRR11434623
SRR11434624
SRR11434626
SRR11434631

Para melhorar os resultados, os dados metagenômicos utilizados foram fil-
trados com o software trim_galore antes de serem utilizados

Artigo SG 3 70,6 Paired-end,
Illumina

PRJEB18265 Hp_5_S19
Hp_6_S28
Hp_7_S14

Os códigos das amostras estão em outro artigo referenciado: https://doi.
org/10.1016/j.dib.2017.01.007, item "1. DATA", "internal patient id"= 3

Bugios 13 7,5 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

Todas as amostras
de cativeiro

Para melhor resultados, os dados metagenômicos utilizados são os reads já
corrigidos pelo montador Spades

Composto
maduro

2 3,9 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

ZCM1, ZCM2 Para melhor resultados, os dados metagenômicos utilizados são os reads já
corrigidos pelo montador Spades

Inóculo 5 4,9 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

ZCI1, ZCI2, ZCI3,
ZCI4, ZCI5

Para melhor resultados, os dados metagenômicos utilizados são os reads já
corrigidos pelo montador Spades

Lago 26 41 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

Todas as amostras
coletadas

Para melhorar os resultados, os dados metagenômicos utilizados foram fil-
trados com o software trim_galore antes de serem utilizados

ZC3 5 8,5 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

01, 30, 64, 78, 99 Para melhor resultados, os dados metagenômicos utilizados são os reads já
corrigidos pelo montador Spades

ZC4 10 51 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

00, 01, 03, 07, 15, 30,
64, 67, 78, 99

Para melhor resultados, os dados metagenômicos utilizados são os reads já
corrigidos pelo montador Spades

SRA 35 147 Paired-end,
Illumina

Dados internos
do laboratório

Todas as amostras
coletadas

Para melhor resultados, os dados metagenômicos utilizados são os reads já
descontaminados
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Tabela A.2: Softwares para obtenção de MAGs utilizados pelos artigos/projetos

Origem Pipeline Montagem Binning

Artigo FT MetaWRAP MEGAHIT CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

Artigo GI Pipeline próprio IDBA-UD abawaca, CONCOCT, MaxBin2

Artigo HS Pipeline próprio MEGAHIT CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

Artigo PP Anvi’o MEGAHIT CONCOT

Artigo SG MetaWRAP MEGAHIT CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

Bugios MetaWRAP Spades CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

Composto maduro MetaWRAP Spades CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

Inóculo MetaWRAP Spades CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

Lago MetaWRAP Spades CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2

ZC3 Pipeline próprio Spades Metabat2

ZC4 Pipeline próprio Spades Metabat2

SRA MetaWRAP MEGAHIT CONCOCT, MetaBat2, Max-
Bin2



Apêndice B

Resultados detalhados das comparações
realizadas

As informações: tamanho, completude, contaminação e quantidade de genes foram obti-
das utilizando o software CheckM [19].

B.1 Comparações do artigo FT

B.1.1 Bacteroides uniformis

Tabela B.1: Artigo FT: Bacteroides uniformis - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

Donor.bin.12 MAG 3,77 92,55 1,73 3.378

Donor.bin.12 remontado MAG 4,39 95,95 0,62 3.796

NBRC_113350 (GCF_006742345.1) Referência 4,99 99,26 0,87 4.244

Tabela B.2: Artigo FT: Bacteroides uniformis - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

Donor.bin.12 - 44 546.741 - -

NBRC_113350 98,64 68 1.738.894 29 633.016
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Tabela B.3: Artigo FT: Bacteroides uniformis - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

Donor.bin.12 remontado - 41 555.220 - -

NBRC_113350 98,59 52 1.008.680 5 154.694

Tabela B.4: Artigo FT: Bacteroides uniformis: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

Donor.bin.12 3,77 92,55 1,73 68 29 3.378

Donor.bin.12 remontado 4,39 95,95 0,62 52 5 3.796

Diferença (%) +16,44 +3,40 -1,11 -23,53 -82,76 +12,37

B.1.2 Bacteroides vulgatus

Tabela B.5: Artigo FT: Bacteroides vulgatus - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

Donor.bin.47 MAG 5,43 79,53 8,56 5.506

Donor.bin.47 remontado MAG 5,81 84,39 4,26 5.622

ATCC_8482 (GCF_000012825.1) Referência 5,16 99,25 0,94 4.218
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Tabela B.6: Artigo FT: Bacteroides vulgatus - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

Donor.bin.47 - 128 1.189.764 - -

ATCC_8482 96,28 95 1.501.981 52 496.935

Tabela B.7: Artigo FT: Bacteroides vulgatus - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

Donor.bin.47 remontado - 124 1.237.483 - -

ATCC_8482 96,20 58 744.261 4 31.603

Tabela B.8: Artigo FT: Bacteroides vulgatus: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mbp) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

Donor.bin.47 5,43 79,53 8,56 95 52 5.506

Donor.bin.47 remontado 5,81 84,39 4,26 58 4 5.622

Diferença (%) +7,05 +4,86 -4,30 -38,95 -92,31 +2,11
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B.2 Comparações do artigo GI

B.2.1 Clostridium baratii

Tabela B.9: Artigo GI: Clostridium baratii - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

dasN1_003_000G1_maxbin2.maxbin.009 MAG 3,21 99,19 1,61 3.004

CDC51267 (GCF_001991075.2) Referência 3,18 99,19 2,42 3.060

sullivan (GCF_000789395.1) Referência 3,34 99,19 3,02 3.171

Tabela B.10: Artigo GI: Clostridium baratii - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

dasN1_003_000G1_maxbin2.maxbin.009 - 16 216.513 - -

CDC51267 96,01 19 294.651 0 0

sullivan 98,98 15 379.196 0 0

B.2.2 Enterococcus faecalis

Tabela B.11: Artigo GI: Enterococcus faecalis - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

dasN1_003_019G1 MAG 2,88 99,63 0,00 2.775

EnGen0107 (GCF_000391485.2) Referência 3,27 99,53 0,19 3.176



COMPARAÇÕES DO ARTIGO GI 57

Tabela B.12: Artigo GI: Enterococcus faecalis - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

dasN1_003_019G1 - 15 213.077 - -

EnGen0107 99,04 20 566.124 0 0

B.2.3 Enterococcus faecium

Tabela B.13: Artigo GI: Enterococcus faecium - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

dasN1_003_000G1_concoct_24 MAG 2,36 98,19 0,47 2.381

dasN1_003_000G1_concoct_24 remontado MAG 2,61 97,59 1,90 2.630

ISMMS_VRE_1 (GCF_001720945.1) Referência 3,26 99,63 0,75 3.184

Tabela B.14: Artigo GI: Enterococcus faecium - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

dasN1_003_000G1_concoct_24 - 1 5.089 - -

ISMMS_VRE_1 99,56 47 778.775 27 403.759
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Tabela B.15: Artigo GI: Enterococcus faecium - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

dasN1_003_000G1_concoct_24 remontado - 1 6.284 - -

ISMMS_VRE_1 99,39 32 357.200 10 76.681

Tabela B.16: Artigo GI: Enterococcus faecium: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

dasN1_003_000G1_concoct_24 2,36 98,19 0,47 47 27 2.381

dasN1_003_000G1_concoct_24 remontado 2,61 97,59 1,90 32 10 2.630

Diferença (%) +10,51 -0,60 +1,43 -31,91 -62,96 +10,46

B.3 Comparações do artigo HS

B.3.1 Ardenticatena maritima

Tabela B.17: Artigo HS: Ardenticatena maritima - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

J129 MAG 2,61 70,22 3,31 2.675

J129 remontado MAG 2,99 86,30 3,64 3.010

110S.ref (GCF_001306175.1) Referência 3,56 98,18 4,55 3.032
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Tabela B.18: Artigo HS: Ardenticatena maritima - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

J129 - 11 95.573 - -

110S.ref 96,58 69 670.140 64 584.878

Tabela B.19: Artigo HS: Ardenticatena maritima - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

J129 remontado - 11 101.037 - -

110S.ref 96,57 13 108.947 6 35.951

Tabela B.20: Artigo HS: Ardenticatena maritima: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

J129 2,61 70,22 3,31 69 64 2.675

J129 remontado 2,99 86,30 3,64 13 6 3.010

Diferença (%) +14,78 +16,08 +0,33 -81,16 -90,63 +12,52
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B.3.2 Chloroflexus aurantiacus

Tabela B.21: Artigo HS: Chloroflexus aurantiacus - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

J043 MAG 4,60 92,14 0,94 3.924

J043 remontado MAG 4,91 95,91 0,00 4.127

Y_400_fl (GCF_000022185.1) Referência 5,27 99,69 0,00 4.338

Tabela B.22: Artigo HS: Chloroflexus aurantiacus - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

J043 - 4 29.291 - -

Y_400_fl 99,77 50 526.461 46 474.417

Tabela B.23: Artigo HS: Chloroflexus aurantiacus - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

J043 remontado - 5 38.351 - -

Y_400_fl 99,74 8 93.913 4 47.929
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Tabela B.24: Artigo HS: Chloroflexus aurantiacus: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

J043 4,60 92,14 0,94 50 46 3.924

J043 remontado 4,91 95,91 0,00 8 4 4.127

Diferença (%) +6,82 +3,77 -0,94 -84,00 -91,30 +5,17

B.3.3 Thermosynechococcus sp

Tabela B.25: Artigo HS: Thermosynechococcus sp - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

J003 MAG 2,31 97,96 0,94 2.387

J003 remontado MAG 2,41 98,43 0,00 2.347

NK55 (GCF_000505665.1) Referência 2,52 99,76 0,00 2.467

Tabela B.26: Artigo HS: Thermosynechococcus sp - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

J003 - 0 0 - -

NK55 99,77 12 109.810 12 109.810
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Tabela B.27: Artigo HS: Thermosynechococcus sp - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

J003 remontado - 0 0 - -

NK55 99,74 0 0 0 0

Tabela B.28: Artigo HS: Thermosynechococcus sp: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

J003 2,31 97,96 0,94 12 12 2.387

J003 remontado 2,41 98,43 0,00 0 0 2.347

Diferença (%) +4,25 +0,47 -0,94 -100,00 -100,00 -1,68

B.4 Comparações do artigo PP

B.4.1 Marivivens sp

Tabela B.29: Artigo PP: Marivivens sp - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

HF_Dia39 MAG 2,49 95,36 0,95 2.593

HF_Dia39 remontado (com MEGAHIT) MAG 2,77 96,85 2,10 2.856

JLT3646 (GCF_001908835.1) Referência 3,15 99,39 0,40 3.133
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Tabela B.30: Artigo PP: Marivivens sp - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HF_Dia39 - 3 42.889 - -

JLT3646 97,96 19 696.613 6 71.053

Tabela B.31: Artigo PP: Marivivens sp - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HF_Dia39 remontado - 3 42.912 - -

JLT3646 97,82 18 368.440 1 7.553

Tabela B.32: Artigo PP: Marivivens sp: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

HF_Dia39 2,49 95,36 0,95 19 6 2.593

HF_Dia39 remontado 2,77 96,85 2,10 18 1 2.856

Diferença +11,16 +1,49 +1,15 -5,26 -83,33 +10,14
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B.4.2 Ruegeria pomeroyi

Tabela B.33: Artigo PP: Ruegeria pomeroyi - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

HF_Dia28 MAG 4,51 97,56 2,18 4.518

HF_Dia28 remontado MAG 4,55 98,22 1,28 4.434

DSS_3 (GCF_000011965.2) Referência 4,60 99,36 0,00 4.393

Tabela B.34: Artigo PP: Ruegeria pomeroyi - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HF_Dia28 - 1 6.765 - -

DSS_3 99,97 7 46.167 7 46.167

Tabela B.35: Artigo PP: Ruegeria pomeroyi - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HF_Dia28 remontado - 1 5.979 - -

DSS_3 100,00 3 18.022 3 18.022
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Tabela B.36: Artigo PP: Ruegeria pomeroyi: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

HF_Dia28 4,51 97,56 2,18 7 7 4.518

HF_Dia28 remontado 4,55 98,22 1,28 3 3 4.434

Diferença (%) +0,77 +0,66 -0,90 -57,14 -57,14 -1,86

B.5 Comparações do artigo SG

B.5.1 Enterococcus faecalis

Tabela B.37: Artigo SG: Enterococcus faecalis - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

HP_003.bin.12 MAG 2,91 99,63 0,19 2.776

HP_003.bin.12 remontado MAG 2,94 99,63 0,14 2.795

EnGen0107 Referência 3,27 99,53 0,19 3.176

Tabela B.38: Artigo SG: Enterococcus faecalis - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HP_003.bin.12 - 21 211.604 - -

EnGen0107 99,05 27 583.812 4 22.577
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Tabela B.39: Artigo SG: Enterococcus faecalis - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HP_003.bin.12 remontado - 18 189.710 - -

EnGen0107 99,04 26 527.772 1 12.334

Tabela B.40: Artigo SG: Enterococcus faecalis: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

HP_003.bin.12 2,91 99,63 0,19 27 4 2.776

HP_003.bin.12 remontado 2,94 99,63 0,14 26 1 2.795

Diferença (%) +1,14 0,00 -0,05 -3,70 -75,00 +0,68

B.5.2 Enterococcus faecium

Tabela B.41: Artigo SG: Enterococcus faecium - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

HP_003.bin.36 MAG 2,54 99,63 0,94 2.467

HP_003.bin.36 remontado MAG 2,62 99,63 0,13 2.550

ISMMS_VRE_1 Referência 3,26 99,63 0,75 3.184
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Tabela B.42: Artigo SG: Enterococcus faecium - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HP_003.bin.36 - 15 143.116 - -

ISMMS_VRE_1 99,56 37 690.107 5 58.965

Tabela B.43: Artigo SG: Enterococcus faecium - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

HP_003.bin.36 remontado - 15 132.020 - -

ISMMS_VRE_1 99,39 38 538.403 0 0

Tabela B.44: Artigo SG: Enterococcus faecium: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

HP_003.bin.36 2,54 99,63 0,94 37 5 2.467

HP_003.bin.36 remontado 2,62 99,63 0,13 38 0 2.550

Diferença (%) +3,10 0,00 -0,81 +2,70 -100,00 +3,36
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B.6 Comparações do Metazoo - Bugios

B.6.1 Prevotella sp

Tabela B.45: Metazoo - Bugios: Prevotella sp - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.8 MAG 3,26 99,26 1,11 2.736

bin.8 remontado MAG 3,38 99,26 1,16 2.900

P5_50 (GCF_002251295.1) Referência 2,98 99,26 0,00 2.516

Tabela B.46: Metazoo - Bugios: Prevotella sp - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.8 - 60 594.557 - -

P5_50 97,99 32 396.439 1 9.261

Tabela B.47: Metazoo - Bugios: Prevotella sp - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.8 remontado - 59 613.584 - -

P5_50 97,99 29 342.641 0 0
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Tabela B.48: Metazoo - Bugios: Prevotella sp: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.8 3,26 99,26 1,11 32 1 2.736

bin.8 remontado 3,38 99,26 1,16 29 0 2.900

Diferença (%) +3,89 0,00 +0,05 -9,38 -100,00 +5,99

B.6.2 Treponema berlinense

Tabela B.49: Metazoo - Bugios: Treponema berlinense - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.7 MAG 2,34 87,57 0,93 2.156

bin.7 remontado MAG 2,46 85,78 5,48 2.449

ATCC_BAA_909 (GCF_900167025.1) Referência 2,52 97,55 0,00 2.175

Tabela B.50: Metazoo - Bugios: Treponema berlinense - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.7 - 15 222.923 - -

ATCC_BAA_909 98,47 27 364.754 2 20.479
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Tabela B.51: Metazoo - Bugios: Treponema berlinense - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.7 remontado - 15 237.691 - -

ATCC_BAA_909 98,47 22 291.218 0 0

Tabela B.52: Metazoo - Bugios: Treponema berlinense: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.7 2,34 87,57 0,93 27 2 2.156

bin.7 remontado 2,46 85,78 5,48 22 0 2.449

Diferença (%) +5,18 -1,79 +4,55 -18,52 -100,00 +13,59

B.6.3 Treponema succinifaciens

Tabela B.53: Metazoo - Bugios: Treponema succinifaciens - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.22 MAG 2,18 90,05 1,93 2.435

bin.22 remontado MAG 2,28 90,05 1,28 2.519

DSM_2489 (GCF_000195275.1) Referência 2,90 100,00 0,00 2.753



COMPARAÇÕES DO METAZOO - BUGIOS 71

Tabela B.54: Metazoo - Bugios: Treponema succinifaciens - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.22 - 16 138.822 - -

DSM_2489 98,76 36 829.801 6 61.822

Tabela B.55: Metazoo - Bugios: Treponema succinifaciens - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.22 remontado - 16 137.302 - -

DSM_2489 98,72 25 647.719 0 0

Tabela B.56: Metazoo - Bugios: Treponema succinifaciens: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.22 2,18 90,05 1,93 36 6 2.435

bin.22 remontado 2,28 90,05 1,28 25 0 2.519

Diferença (%) +4,20 0,00 -0,65 -30,56 -100,00 +3,45
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B.7 Comparações do Metazoo - Composto maduro

B.7.1 Mycolicibacterium thermoresistibile

Tabela B.57: Metazoo - Composto maduro: Mycolicibacterium thermoresistibile - Dados dos ge-
nomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZCMRG14 MAG 3,73 80,59 3,07 4.151

ZCMRG14 remontado MAG 4,08 87,59 2,58 4.466

NCTC10409 (GCF_900187065.1) Referência 4,95 99,32 0,00 4.672

Tabela B.58: Metazoo - Composto maduro: Mycolicibacterium thermoresistibile - MAG versus
referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZCMRG14 - 3 24.844 - -

NCTC10409 99,75 64 939.991 46 417.654

Tabela B.59: Metazoo - Composto maduro: Mycolicibacterium thermoresistibile - MAG remontado
versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZCMRG14 remontado - 3 24.881 - -

NCTC10409 99,74 20 466.457 2 18.617
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Tabela B.60: Metazoo - Composto maduro: Mycolicibacterium thermoresistibile: MAG versus MAG
remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZCMRG14 3,73 80,59 3,07 64 46 4.151

ZCMRG14 remontado 4,08 87,59 2,58 20 2 4.466

Diferença (%) +9,47 +7,00 -0,49 -68,75 -95,65 +7,59

B.7.2 Novibacillus thermophilus

Tabela B.61: Metazoo - Composto maduro: Novibacillus thermophilus - Dados dos genomas com-
parados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.6 MAG 1,54 60,66 2,69 1.881

bin.6 remontado MAG 2,37 73,40 3,46 3.022

SG_1 (GCF_002005165.1) Referência 3,63 98,08 0,00 3.683

Tabela B.62: Metazoo - Composto maduro: Novibacillus thermophilus - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.6 - 1 7.982 - -

SG_1 (GCF_002005165.1) 99,14 109 1.629.372 97 1.118.528
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Tabela B.63: Metazoo - Composto maduro: Novibacillus thermophilus - MAG remontado versus
referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.6 remontado - 1 7.978 - -

SG_1 (GCF_002005165.1) 99,17 25 270.054 1 6.104

Tabela B.64: Metazoo - Composto maduro: Novibacillus thermophilus: MAG versus MAG remon-
tado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.6 1,54 60,66 2,69 109 97 1.881

bin.6 remontado 2,37 73,40 3,46 25 1 3.022

Diferença (%) +53,44 +12,74 +0,77 -77,06 -98,97 +60,66

B.7.3 Planifilum fulgidum

Tabela B.65: Metazoo - Composto maduro: Planifilum fulgidum - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.9 MAG 2,05 62,72 5,67 2.789

bin.9 remontado MAG 2,54 76,50 4,45 3.291

DSM_44945 (GCF_900113175.1) Referência 3,38 97,69 0,51 3.262
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Tabela B.66: Metazoo - Composto maduro: Planifilum fulgidum - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin9 - 0 0 - -

DSM_44945 96,58 112 1.017.830 102 928.578

Tabela B.67: Metazoo - Composto maduro: Planifilum fulgidum - MAG remontado versus referên-
cia

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.9 remontado - 0 0 - -

DSM_44945 97,11 21 153.210 7 39.293

Tabela B.68: Metazoo - Composto maduro: Planifilum fulgidum: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.9 2,05 62,72 5,67 112 102 2.789

bin.9 remontado 2,54 76,50 4,45 21 7 3.291

Diferença (%) +24,06 +13,78 -1,22 -81,25 -93,14 +18,00
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B.7.4 Thermocrispum municipale

Tabela B.69: Metazoo - Composto maduro: Thermocrispum municipale - Dados dos genomas
comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZCMRG04 MAG 3,73 80,59 3,07 4.151

ZCMRG04 remontado MAG 4,08 87,59 2,58 4.466

DSM_44069 (GCF_000427825.1) Referência 4,95 99,32 0,00 4.672

Tabela B.70: Metazoo - Composto maduro: Thermocrispum municipale - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZCMRG04 - 22 284.560 - -

DSM_44069 99,53 20 392.384 12 256.450

Tabela B.71: Metazoo - Composto maduro: Thermocrispum municipale - MAG remontado versus
referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZCMRG04 remontado - 21 284.177 - -

DSM_44069 99,52 10 145.605 2 14.092
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Tabela B.72: Metazoo - Composto maduro: Thermocrispum municipale: MAG versus MAG re-
montado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZCMRG04 3,73 80,59 3,07 20 12 4.151

ZCMRG04 remontado 4,08 87,59 2,58 10 2 4.466

Diferença (%) +9,47 +7,00 -0,49 -50,00 -83,33 +7,59

B.8 Comparações do Metazoo - Inóculo

B.8.1 Sphaerobacter thermophilus

Tabela B.73: Metazoo - Inóculo: Sphaerobacter thermophilus - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.12 MAG 2,42 68,80 4,52 2.714

bin.12 remontado MAG 3,03 81,58 6,45 3.450

DSM_20745 (GCF_000024985.1) Referência 3,99 98,13 0,00 3.523

Tabela B.74: Metazoo - Inóculo: Sphaerobacter thermophilus - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.12 - 10 64.421 - -

DSM_20745 98,88 128 1.180.956 107 931.365
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Tabela B.75: Metazoo - Inóculo: Sphaerobacter thermophilus - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.12 remontado - 8 51.585 - -

DSM_20745 98,85 23 186.159 4 27.344

Tabela B.76: Metazoo - Inóculo: Sphaerobacter thermophilus: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.12 2,42 68,80 4,52 128 107 2.714

bin.12 remontado 3,03 81,58 6,45 23 4 3.450

Diferença (%) +24,91 +12,78 +1,93 -82,03 -96,26 +27,12

B.9 Comparações do Metazoo - Lago

B.9.1 Limnohabitans sp

Tabela B.77: Metazoo - Lago: Limnohabitans sp - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZLKRG25 MAG 2,62 97,27 3,80 2.686

ZLKRG25 remontado MAG 2,81 97,89 3,22 2.852

103DPR2 (GCF_001412575.1) Referência 2,95 99,22 1,95 2.806
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Tabela B.78: Metazoo - Lago: Limnohabitans sp - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZLKRG25 - 12 89.237 - -

103DPR2 97,96 26 442.506 14 211.455

Tabela B.79: Metazoo - Lago: Limnohabitans sp - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZLKRG25 remontado - 7 76.505 - -

103DPR2 98,06 16 199.522 1 5.850

Tabela B.80: Metazoo - Lago: Limnohabitans sp: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZLKRG25 2,62 97,27 3,80 26 14 2.686

ZLKRG25 remontado 2,81 97,89 3,22 16 1 2.852

Diferença (%) +7,46 +0,62 -0,58 -38,46 -92,86 +6,18
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B.10 Comparações do Metazoo - ZC3

B.10.1 Planifilum fulgidum

Tabela B.81: Metazoo - ZC3: Planifilum fulgidum - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC3RG08 MAG 3,03 93,08 0,00 2.988

ZC3RG08 remontado MAG 3,26 97,69 0,77 3.196

DSM_44945 (GCF_900113175.1) Referência 3,38 97,69 0,51 3.262

Tabela B.82: Metazoo - ZC3: Planifilum fulgidum - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC3RG08 - 5 36.182 - -

DSM_44945 99,41 19 325.864 13 272.645

Tabela B.83: Metazoo - ZC3: Planifilum fulgidum - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC3RG08 remontado - 6 41.875 - -

DSM_44945 99,39 4 39.295 0 0
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Tabela B.84: Metazoo - ZC3: Planifilum fulgidum: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC3RG08 3,03 93,08 0,00 19 13 2.988

ZC3RG08 remontado 3,26 97,69 0,77 4 0 3.196

Diferença (%) +7,64 +4,61 +0,77 -78,95 -100,00 +6,96

B.10.2 Thermobifida fusca

Tabela B.85: Metazoo - ZC3: Thermobifida fusca - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC3RG05 MAG 3,61 99,45 0,00 3.171

ZC3RG05 remontado MAG 3,63 99,45 0,00 3.192

UPMC_901 (GCF_015034585.1) Referência 3,76 98,91 0,00 3.290

YX (GCF_000012405.1) Referência 3,64 99,45 0,00 3.146

Tabela B.86: Metazoo - ZC3: Thermobifida fusca - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC3RG05 - 3 27.111 - -

UPMC_901 99,76 12 179.142 5 28.885

YX 99,80 8 48.272 6 34.247
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Tabela B.87: Metazoo - ZC3: Thermobifida fusca - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC3RG05 remontado - 3 27.123 - -

UPMC_901 99,78 5 133.596 0 0

YX 99,81 0 0 0 0

Tabela B.88: Metazoo - ZC3: Thermobifida fusca: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC3RG05 3,61 99,45 0,00 20 11 3.171

ZC3RG05 remontado 3,63 99,45 0,00 5 0 3.192

Diferença (%) +0,71 0,00 0,00 -75,00 -100,00 +0,66

B.11 Comparações do Metazoo - ZC4

B.11.1 Caldibacillus debilis

Tabela B.89: Metazoo - ZC4: Caldibacillus debilis - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG01 MAG 2,80 91,47 0,26 2.587

ZC4RG01 remontado MAG 3,07 91,59 0,68 2.879

B4135 (GCF_001587535.1) Referência 3,25 91,69 0,25 3.055

DSM_16016 (GCF_000383875.1) Referência 3,06 91,69 0,25 2.805

GB1 (GCF_003627895.1) Referência 3,35 91,58 3,42 3.261
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Tabela B.90: Metazoo - ZC4: Caldibacillus debilis - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG01 - 0 0 - -

B4135 98,86 30 366.851 18 186.555

DSM_16016 99,01 26 218.876 18 149.251

GB1 98,75 29 530.855 17 168.081

Tabela B.91: Metazoo - ZC4: Caldibacillus debilis - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG01 remontado - 0 0 - -

B4135 98,83 17 208.265 4 31.355

DSM_16016 99,00 9 70.775 1 10.801

GB1 98,72 16 340.058 2 19.334

Tabela B.92: Metazoo - ZC4: Caldibacillus debilis: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG01 2,80 91,47 0,26 85 53 2.587

ZC4RG01 remontado 3,07 91,59 0,68 42 7 2.879

Diferença (%) +9,76 +0,12 +0,42 -50,59 -86,79 +11,29
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B.11.2 Caldicoprobacter oshimai

Tabela B.93: Metazoo - ZC4: Caldicoprobacter oshimai - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG32 MAG 2,69 92,72 6,72 2.812

ZC4RG32 remontado MAG 2,73 93,52 6,88 2.673

DSM_21659 (GCF_000526435.1) Referência 2,73 96,75 1,21 2.525

Tabela B.94: Metazoo - ZC4: Caldicoprobacter oshimai - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG32 - 20 226.507 - -

DSM_21659 99,16 40 502.009 26 277.271

Tabela B.95: Metazoo - ZC4: Caldicoprobacter oshimai - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG32 remontado - 24 259.850 - -

DSM_21659 99,15 29 292.955 17 128.897
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Tabela B.96: Metazoo - ZC4: Caldicoprobacter oshimai: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG32 2,69 92,72 6,72 40 26 2.812

ZC4RG32 remontado 2,73 93,52 6,88 29 17 2.673

Diferença (%) +1,20 +0,80 +0,16 -27,50 -34,62 -4,94

B.11.3 Clostridium cellulosi

Tabela B.97: Metazoo - ZC4: Clostridium cellulosi - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG49 MAG 1,59 80,35 2,17 1.798

ZC4RG49 remontado MAG 1,76 83,71 0,89 1.874

DG5 (GCF_000953215.1) Referência 2,23 98,32 0,67 2.017

Tabela B.98: Metazoo - ZC4: Clostridium cellulosi - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG49 - 0 0 - -

DG5 99,69 36 371.654 27 269.348
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Tabela B.99: Metazoo - ZC4: Clostridium cellulosi - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG49 remontado - 0 0 - -

DG5 99,66 10 91.787 2 14.357

Tabela B.100: Metazoo - ZC4: Clostridium cellulosi: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG49 1,59 80,35 2,17 36 27 1.798

ZC4RG49 remontado 1,76 83,71 0,89 10 2 1.874

Diferença (%) +10,70 +3,36 -1,28 -72,22 -92,59 +4,23

B.11.4 Mycobacterium hassiacum

Tabela B.101: Metazoo - ZC4: Mycobacterium hassiacum - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG43 MAG 4,35 85,03 4,70 5.180

ZC4RG43 remontado MAG 4,44 86,77 1,97 4.865

DSM_44199 (GCF_900603025.1) Referência 5,27 99,77 0,15 4.928
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Tabela B.102: Metazoo - ZC4: Mycobacterium hassiacum - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG43 - 3 27.770 - -

DSM_44199 99,76 37 437.636 28 270.790

Tabela B.103: Metazoo - ZC4: Mycobacterium hassiacum - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG43 remontado - 3 28.930 - -

DSM_44199 99,81 13 146.922 2 19.331

Tabela B.104: Metazoo - ZC4: Mycobacterium hassiacum: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG43 4,35 85,03 4,70 37 28 5.180

ZC4RG43 remontado 4,44 86,77 1,97 13 2 4.865

Diferença (%) +2,15 +1,74 -2,73 -64,86 -92,86 -6,08
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B.11.5 Planifilum fulgidum

Tabela B.105: Metazoo - ZC4: Planifilum fulgidum - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG09 MAG 3,20 97,69 0,51 3.085

ZC4RG09 remontado MAG 3,34 97,69 0,51 3.206

DSM_44945 (GCF_900113175.1) Referência 3,38 97,69 0,51 3.262

Tabela B.106: Metazoo - ZC4: Planifilum fulgidum - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG09 - 4 28.312 - -

DSM_44945 99,42 16 190.338 14 166.903

Tabela B.107: Metazoo - ZC4: Planifilum fulgidum - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG09 remontado - 4 31.703 - -

DSM_44945 99,41 4 33.996 2 10.561
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Tabela B.108: Metazoo - ZC4: Planifilum fulgidum: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG09 3,20 97,69 0,51 16 14 3.085

ZC4RG09 remontado 3,34 97,69 0,51 4 2 3.206

Diferença (%) +4,45 0,00 0,00 -75,00 -85,71 +3,92

B.11.6 Pseudomonas thermotolerans

Tabela B.109: Metazoo - ZC4: Pseudomonas thermotolerans - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG08 MAG 3,55 94,23 3,52 3.415

ZC4RG08 remontado MAG 3,71 95,33 4,81 3.600

DSM_14292 (GCF_000364625.1) Referência 3,75 98,38 1,24 3.541

J53 (GCF_000513835.1) Referência 3,75 98,38 0,92 3.507

Tabela B.110: Metazoo - ZC4: Pseudomonas thermotolerans - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG08 - 8 67.320 - -

DSM_14292 99,29 24 283.266 14 163.047

J53 99,15 22 243.429 14 137.892



90 APÊNDICE B

Tabela B.111: Metazoo - ZC4: Pseudomonas thermotolerans - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG08 remontado - 6 48.256 - -

DSM_14292 99,29 10 91.843 2 10.293

J53 99,17 11 127.701 3 22.164

Tabela B.112: Metazoo - ZC4: Pseudomonas thermotolerans: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG08 3,55 94,23 3,52 46 28 3.415

ZC4RG08 remontado 3,71 95,33 4,81 21 5 3.600

Diferença (%) +4,68 +1,10 +1,29 -54,35 -82,14 +5,42

B.11.7 Rhodothermus marinus

Tabela B.113: Metazoo - ZC4: Rhodothermus marinus - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG13 MAG 3,10 99,44 0,00 2.778

ZC4RG13 remontado MAG 3,27 100,00 0,00 2.901

AA2_13 (GCA_009936255.1) Referência 3,44 100,00 0,00 2.997

AA3_38 (GCA_009936275.1) Referência 3,43 100,00 0,00 2.993

DSM_4252 (GCF_000024845.1) Referência 3,39 100,00 0,00 2.922

SG0_5JP17_172 (GCF_000224745.1) Referência 3,33 100,00 0,00 2.946
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Tabela B.114: Metazoo - ZC4: Rhodothermus marinus - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG13 - 2 12.499 - -

AA2_13 94,38 31 431.683 14 152.068

AA3_38 94,30 28 407.225 11 124.391

DSM_4252 94,81 29 380.012 7 55.683

SG0_5JP17_172 98,82 18 246.131 10 102.169

Tabela B.115: Metazoo - ZC4: Rhodothermus marinus - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG13 remontado - 2 12.669 - -

AA2_13 94,43 20 309.885 2 20.404

AA3_38 94,30 20 298.323 3 26.384

DSM_4252 94,77 23 283.862 0 0

SG0_5JP17_172 98,82 9 144.598 1 5.417

Tabela B.116: Metazoo - ZC4: Rhodothermus marinus: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG13 3,10 99,44 0,00 106 42 2.778

ZC4RG13 remontado 3,27 100,00 0,00 72 6 2.901

Diferença (%) +5,43 +0,56 0,00 -32,08 -85,71 +4,43
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B.11.8 Sphaerobacter thermophilus

Tabela B.117: Metazoo - ZC4: Sphaerobacter thermophilus - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG26 MAG 3,92 95,33 0,93 3.755

ZC4RG26 remontado MAG 3,99 94,39 0,00 3.672

DSM_20745 (GCF_000024985.1) Referência 3,99 98,13 0,00 3.523

Tabela B.118: Metazoo - ZC4: Sphaerobacter thermophilus - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG26 - 13 106.057 - -

DSM_20745 98,97 24 193.294 19 152.219

Tabela B.119: Metazoo - ZC4: Sphaerobacter thermophilus - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG26 remontado - 12 112.075 - -

DSM_20745 98,95 6 48.795 1 6.840
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Tabela B.120: Metazoo - ZC4: Sphaerobacter thermophilus: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG26 3,92 95,33 0,93 24 19 3.755

ZC4RG26 remontado 3,99 94,39 0,00 6 1 3.672

Diferença (%) +1,72 -0,94 -0,93 -75,00 -94,74 -2,21

B.11.9 Thermobifida fusca

Tabela B.121: Metazoo - ZC4: Thermobifida fusca - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG21 MAG 3,61 99,45 0,55 3.305

ZC4RG21 remontado MAG 3,63 99,45 0,11 3.210

UPMC_901 (GCF_015034585.1) Referência 3,76 98,91 0,00 3.290

YX (GCF_000012405.1) Referência 3,64 99,45 0,00 3.146

Tabela B.122: Metazoo - ZC4: Thermobifida fusca - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG21 - 3 25.572 - -

UPMC_901 98,81 11 172.435 7 56.771

YX 99,86 8 48.255 7 41.226
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Tabela B.123: Metazoo - ZC4: Thermobifida fusca - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG21 remontado - 3 26.955 - -

UPMC_901 99,80 5 113.315 1 5.026

YX 99,86 0 0 0 0

Tabela B.124: Metazoo - ZC4: Thermobifida fusca: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG21 3,61 99,45 0,55 19 14 3.305

ZC4RG21 remontado 3,63 99,45 0,11 5 1 3.210

Diferença (%) +0,55 0,00 -0,44 -73,68 -92,86 -2,87

B.11.10 Thermobispora bispora

Tabela B.125: Metazoo - ZC4: Thermobispora bispora - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG04 MAG 4,05 97,53 0,79 3.505

ZC4RG04 remontado MAG 4,21 98,94 0,53 3.632

DSM_43833 (GCF_000092645.1) Referência 4,19 98,94 0,26 3.588
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Tabela B.126: Metazoo - ZC4: Thermobispora bispora - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG04 - 3 27.008 - -

DSM_43833 99,75 10 155.491 10 155.491

Tabela B.127: Metazoo - ZC4: Thermobispora bispora - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG04 remontado - 3 27.175 - -

DSM_43833 99,74 0 0 0 0

Tabela B.128: Metazoo - ZC4: Thermobispora bispora: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG04 4,05 97,53 0,79 10 10 3.505

ZC4RG04 remontado 4,21 98,94 0,53 0 0 3.632

Diferença (%) +3,80 +1,41 -0,26 -100,00 -100,00 +3,62
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B.11.11 Thermocrispum agreste

Tabela B.129: Metazoo - ZC4: Thermocrispum agreste - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

ZC4RG45 MAG 3,82 83,24 3,51 4.296

ZC4RG45 remontado MAG 3,84 83,69 2,71 3.990

DSM_44070 (GCF_000427905.1) Referência 4,20 100,00 0,25 3.786

Tabela B.130: Metazoo - ZC4: Thermocrispum agreste - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG45 - 9 66.484 - -

DSM_44070 99,72 14 126.014 12 78.617

Tabela B.131: Metazoo - ZC4: Thermocrispum agreste - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

ZC4RG45 remontado - 8 65.066 - -

DSM_44070 99,76 2 23.499 1 5.070
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Tabela B.132: Metazoo - ZC4: Thermocrispum agreste: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

ZC4RG45 3,82 83,24 3,51 14 12 4.296

ZC4RG45 remontado 3,84 83,69 2,71 2 1 3.990

Diferença (%) +0,57 +0,45 -0,80 -85,71 -91,67 -7,12

B.12 Comparações do SRA

B.12.1 Desulfurellaceae bacterium

Tabela B.133: SRA: Desulfurellaceae bacterium - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.39 MAG 2,77 71,30 4,08 3.394

bin.39 remontado MAG 3,93 77,18 6,61 4.862

bin.18.ref (GCA_002238415.1) Referência 5,24 88,71 3,36 5.330

Tabela B.134: SRA: Desulfurellaceae bacterium - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.39 - 6 37.806 - -

bin.18.ref 95,67 174 2.017.769 108 1.140.253
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Tabela B.135: SRA: Desulfurellaceae bacterium - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.39 remontado - 13 90.816 - -

bin.18.ref 94,94 110 996.826 37 267.372

Tabela B.136: SRA: Desulfurellaceae bacterium: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.39 2,77 71,30 4,08 174 108 3.394

bin.39 remontado 3,93 77,18 6,61 110 37 4.862

Diferença (%) +41,89 +5,88 +2,53 -36,78 -65,74 +43,25

B.12.2 Truepera sp

Tabela B.137: SRA: Truepera sp - Dados dos genomas comparados

Tipo
Tamanho Completude Contaminação Qtde de
(Mpb) (%) (%) genes

bin.112 MAG 1,73 64,36 3,25 1.837

bin.112 remontado MAG 2,29 73,89 3,67 2.390

bin.119.ref (GCA_002239005.1) Referência 3,21 87,50 1,06 3.024
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Tabela B.138: SRA: Truepera sp - MAG versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.112 - 5 34.009 - -

bin.119.ref 95,95 100 1.220.936 52 471.875

Tabela B.139: SRA: Truepera sp - MAG remontado versus referência

Código ANI
RGIs detectadas RGIs detectadas pelo MAGcheck

Qtde
Tamanho total

Qtde
Tamanho total

(%) (pb) (pb)

bin.112 remontado - 4 24.860 - -

bin.119.ref 95,88 34 344.036 2 14.074

Tabela B.140: SRA: Truepera sp: MAG versus MAG remontado

Tamanho Completude Contaminação RGIs RGIs Genes
(Mpb) (%) (%) negativas MAGcheck identificados

bin.112 1,73 64,36 3,25 100 52 1.837

bin.112 remontado 2,29 73,89 3,67 34 2 2.390

Diferença (%) +32,54 +9,53 +0,42 -66,00 -96,15 +30,10
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