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Enterobacter é um género extremamente diversificado da familia Enterobacteriaceae
podendo ser encontrado no solo, em plantas e na microbiota de humanos. Dentre as
espécies do género, Enterobacter cloacae destaca-se como patégeno para o homem.
Onze genomas completos de Enterobacter tém sido reportados ao NCBI (http://
www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/1219). O sequenciamento gendmico de dois isolados de
E. cloacae patogénicos humanos, no presente estudo, permitird um maior entendimento
a cerca desta espécie, uma vez que, dentre os projetos de sequenciamento genémico de
E. cloacae, apenas a cepa ATCC 13047 é patdgeno humano. Para comparacao entre 0s
isolados Ec2A, Ec7A e a cepa de referéncia ATCC 13047 foi gerado o diagrama de
Venn, através do qual foi possivel pontuar os seguintes dados: 3498 genes foram
compartilhados pelos trés isolados patogénicos com 416, 128 e 445 proteinas exclusivas
de Ec2A, Ec7A e ATCC 13047, respectivamente. Também foi possivel detectar que
Ec7A compartilha 3777 genes com a cepa de referéncia (que corresponde a 82,37% do
seu genoma), enquanto Ec2A apresenta 3532 comuns a cepa de referéncia (que
corresponde a 76,32%), logo dentre os isolados, Ec7A é mais similar a cepa de
referéncia comparada. A analise comparativa dos genomas dos isolados Ec7A, Ec2A e
da cepa de referéncia ATCC 13047 permite confirmar a diversidade genética entre 0s
componentes do complexo E. cloacae, o que explica a facilidade de ser patdégeno para
diferentes organismos e diferentes sitios corporeos.
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