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RESUMO

As  células  microbianas  vivem  associadas  a  outras  células,  formando

comunidades  das  quais  podem  apresentar  composições  e  compartimentos

diferentes, sendo de vida livre ou associada ao material particulado. Contudo, os

recursos,  as  condições  físico-químicas  e  as  interferências  antropogênicas  no

microambiente  também  influenciam  no  controle,  abundância  e  manutenção  das

comunidades.  Portanto,  o  estudo  tem  como  objetivo  comparar  as  composições

taxonômicas  das  comunidades  microbianas  de  vida  livre  com  a  associada  a

eucariotos e partículas em águas costeiras.  O resultado da pesquisa destacou a

semelhança estatística entre os táxons, mesmo com uma ampla variedade de micro-

organismos  presentes  na  região  do  canal  do  Porto  de  Santos  e  na  Estação

Ecológica de Tupinambás. A análise das amostras de água revelou um alto índice

de:  Gammaproteobacteria,  Marinobacterium,  SAR  11  Clade_la e  SAR  11

Clade_I_ge, variando com local e dia de coleta. E o material particulado, por sua

vez, consagrou a presença importante do filo Cyanobacteria, mediante a abundância

significativa  de  Chloroplast_ge nas  amostras  do  porto  e  do  gênero

Synechococcus_CC9902 em Tupinambás.

Palavras-Chave: micro-organismos,  comunidade,  ecologia,  ecossistema,

microambiente, abundância e taxonomia. 
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1. INTRODUÇÃO

Os  micro-organismos  exercem,  há  bilhões  de  anos,  funções  biológicas

fundamentais,  em especial  na geração de energia,  decomposição, crescimento e

reprodução (MADIGAN et al., 2010). Apesar de serem as menores formas de vida,

formam, coletivamente, uma parte importante da biomassa do planeta (BODELIER,

2011; MADIGAN et al., 2010) e realizam funções primordiais para a manutenção do

equilíbrio ambiental e  integração dos fatores abióticos e bióticos da Terra, por meio

de processos de degradação de matéria  orgânica (MADIGAN et  al.,  2010)  e  da

reciclagem de nutrientes (JOBARD et al., 2015).

O termo micro-organismo está relacionado ao mundo microscópico e reúne

ideias conservadoras de um organismo como uma entidade viva ou de estrutura

celular  (FUERST,  2014)  com  ferramentas  e  abordagens  biotecnológicas,  que

permitem examinar uma imensa diversidade do mundo microbiano (FUERST, 2014;

HAYOUN et al., 2020), do qual exibe um conglomerado de táxons variados (BRASIL,

2003; FUERST, 2014). Desse modo, domínios como bactérias, arquéias, bem como

fungos,  protistas  e  vírus  fazem  parte  deste  conceito  (BRASIL,  2003;  FUERST,

2014). 

Esses  organismos  também  exercem  grande  influência  nos  processos

ecológicos e evolutivos ao longo do espaço e do tempo devido à alta adaptabilidade

em condições  extremas,  manutenção  das  relações  dinâmicas  (ESCALAS et  al.,

2019),  tempos de geração rápidos e  distribuição onipresente  (BODELIER,  2011;

HAYOUN et al.,  2020),  o que contribui  para a percepção de que são altamente

redundantes e inextinguíveis (BODELIER, 2011).

A  estreita  relação  dos  micro-organismos  com  o  ambiente  ainda  enfrenta

particularidades. Em razão disso, foi estabelecida a ecologia microbiana (MADIGAN

et al., 2010), com o objetivo de promover análises e estudos relacionados aos micro-

organismos e o ambiente no qual estão inseridos, procurando desenvolver um maior

entendimento  da  dinâmica  de  vida  na  natureza  (MADIGAN  et  al.,  2010).  Na

natureza,  as  células  microbianas  vivem  associadas  a  outras  células,  formando

comunidades microbianas (MADIGAN et al., 2010) com as quais interagem, crescem

e  auxiliam  de  diversas  maneiras.  Os  recursos,  bem  como  as  condições  físico-

químicas do habitat  microbiano, a disponibilidade de nutrientes, pH, temperatura,

água, luz e a salinidade (HAYOUN et al., 2020; KLIER et al., 2018; MADIGAN et al.,
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2010;  RIECK  et  al.,  2015),  favorecem  o  controle  da  diversidade,  abundância  e

manutenção da vida dessas comunidades (MADIGAN et al., 2010). 

No ambiente aquático, por exemplo, verificam-se as diferenciações entre as

comunidades microbianas a partir de uma das principais variáveis, a salinidade, de

modo  que  as  comunidades  bacterianas  de  água  doce  se  diferenciam  das

comunidades de água do mar (KLIER et al., 2018). Gradientes temporais e espaciais

em  fatores  ambientais  moldam,  portanto,  a  composição  da  comunidade  e  as

atividades metabólicas dos micro-organismos  (RIECK et al., 2015). Outro fator de

interferência  nas  comunidades  são  as  diferentes  sensibilidades  a  perturbações,

poluição e efeitos antrópicos, particularmente em regiões costeiras, como baías e

estuários  (GARRISON,  2016).  Os  impactos  influenciam  microambientes  inteiros,

especialmente  os  de  água  rasa  mais  complexos  e  biologicamente  sensíveis

(GARRISON, 2016).  A dinâmica estuarina,  por  sua vez,  interfere diretamente na

distribuição e atividade de micro-organismos (SANTOS et al.,  2011), por meio da

riqueza de nutrientes e elevação das águas profundas (MADIGAN et al., 2010).   

Entretanto,  a  variedade  da  vida  microbiana  também  é  identificada  em

organismos que habitam locais  semelhantes,  em razão de fatores como o nicho

ecológico  e  o  modo  de  vida  dos  micro-organismos.  Essa  relação  pode  ser

comprovada  através  das  composições  da  comunidade  bacteriana,  das  quais  se

dividem  em  dois  grupos  principais:  as  bactérias  associadas  a  partículas  (PA  -

Particle-Associated) e as de vida livre (FL -  Free-Living)  (RIECK et al., 2015).  As

bactérias associadas a partículas (PA), por exemplo, são maiores, incorporam mais

substratos,  apresentam  um  potencial  bioquímico  de  hidrólise  mais  alta  se

comparada  às  bactérias  de  vida  livre  (FL)  (CRESPO  et  al.,  2013).  Além  de

precisarem de adaptações específicas para serem capazes de se fixar à superfície

das partículas e degradar os compostos da matéria orgânica, influenciando assim

todo o processo biogeoquímico dos ecossistemas aquáticos.

 A relação da biodiversidade microbiana no equilíbrio e manutenção funcional

dos ecossistemas está diretamente relacionada a nichos que moldam as interações

das  unidades  biológicas  (KRAUSE  et  al.,  2014),  por  exemplo,  as  unidades

taxonômicas operacionais moleculares (OTUs – Operational Taxonomic Units) e os

grupos  filogenéticos  (KRAUSE  et  al.,  2014).  Desta  forma,  a  metagenômica

revolucionou o campo da ecologia microbiana (WILLIAMSON et al., 2012) por meio

de um conjunto de técnicas, abordagens e métodos, com o objetivo de verificar se  a
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comunidade  microbiana está apta a habitar um determinado ambiente (GARRIDO-

CARDENAS et al., 2017), utilizando ferramentas biomoleculares de amplificação e

sequenciamento genético massivo (GARRIDO-CARDENAS et al., 2017; HAYOUN et

al., 2020).

O estudo comparativo entre as composições de comunidades microbianas de

vida livre e comunidades associadas a eucariotos e partículas, usando os dados do

sequenciamento genético dessas populações, contribuem para a compreensão da

diversidade  genética,  das  classificações  taxonômicas,  na  capacidade  adaptativa

desses organismos (HAYOUN et al., 2020; WILLIAMSON et al., 2012), investigação

de sua estrutura  e  na abundância  das comunidades bacterianas (ZHANG et  al.,

2021) em diferentes ambientes e sujeita a distintos fatores físico-químicos (KRAUSE

et al., 2014).
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1.1 Objetivo geral

O estudo tem como objetivo, avaliar e comparar as composições taxonômicas

das  comunidades  microbianas  de  vida  livre  com  a  associada  a  eucariotos  e

partículas provenientes de águas costeiras, utilizando a análise metagenômica e os

processos  de  bioinformática,  além  de  abordar  a  biodiversidade  e  os  fatores

prováveis que interferem nas comunidades.

1.2 Objetivos específicos

 Analisar  e  comparar  as  composições  taxonômicas  das  comunidades

microbianas.

 Observar as diferenças das comunidades microbianas de vida livre com as

associadas  a  eucariotos  e  partículas  em  águas  costeiras,  coletadas  em

regiões com diferentes sensibilidades às perturbações e impactos do meio.

 Descrever adicionalmente as possíveis relações entre os micro-organismos e

os fatores antrópicos. 
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2. METODOLOGIA

2.1 Amostragem, extração e PCR

As amostras de água foram previamente colhidas em regiões costeiras do

estado de São Paulo, especificamente no Porto de Santos e na Estação Ecológica

de Tupinambás, Unidade de Conservação Federal de proteção integral, dentro do

projeto FAPESP 2013/21745-4. Com a coleta de 80-120L de água de subsuperfície,

as amostras passaram por uma pré-filtragem em 100μm, e tangencialmente filtrados

(100kDa), reduzindo seu volume a ~0,5L. Esse concentrado microbiano foi, então,

filtrado com seringa e membrana de 3μm para separação de células eucarióticas e

partículas,  seguido  por  filtro  Sterivex  de  0,22μm para  separação  de  bactérias  e

arquéias.

Esse procedimento foi reproduzido no Porto de Santos em duas datas, 09 e

19 de janeiro de 2016 (antes e depois do vazamento de material tóxico no terminal

da Localfrio).  E,  na  ESEC Tupinambás próximo à ilha  de Alcatrazes,  em 17 de

janeiro de 2016. As amostras foram extraídas com fenol-clorofórmio e precipitadas

com etanol.  As frações, em seguida, sofreram um processo de amplificação, por

meio da técnica de Reação de Polimerase em Cadeia (PCR –  Polymerase Chain

Reaction)  com  primers  16S  recomendados  pela  Illumina,  já  acrescidos  de

adaptadores para o sequenciamento (KLINDWORTH et al.,  2013). Por fim, foram

purificados, indexados e sequenciados seguindo protocolos padrão na plataforma

Illumina MiSeq, pair-ended, com kit de 2x250pb.

Tabela 1 - Amostragem.
NOME LOCAL DATA

WATER

(ÁGUA)

Sts1_water Porto de Santos 09/01/2016

Sts2_water Porto de Santos 19/01/2016

Tupi_water ESEC Tupinambás 17/01/2016

PARTICLE

(PARTÍCULA)

Sts1_particle Porto de Santos 09/01/2016

Sts2_particle Porto de Santos 19/01/2016

Tupi_particle ESEC Tupinambás 17/01/2016

Fonte: Autor.
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2.2 Processamento das sequências e bioinformática

A análise  bioinformática  de  cada  amostra  ocorreu  no  sistema operacional

multitarefa e multiusuário Linux (FERREIRA, 2008) e contabilizou inicialmente as

sequências de cada arquivo, usando o interpretador de linha de comando  prompt,

através do comando awk (Aho, Weinberger e Kernighan).

Posteriormente, foi empregado o software Solexa QA++ na opção  dynamic

trim, para remover bases  de baixa qualidade (COX et al., 2010).  Logo após, retirou-

se as sequências curtas, menores que 75pb, com o auxílio do script em Perl, que

representam erros de sequenciamento. Réplicas exatas foram unidas com script em

Perl  e  os  amplicons  foram  agrupados  em  unidades  taxonômicas  operacionais

moleculares  (OTUs  –  Operational  Taxonomic  Units)  usando  o  software  SWARM

(MAHÉ et al., 2015).

Para  anotação  das  sequências  moleculares,  utilizou-se  o  banco de  dados

SILVA v132 de qualidade controlada de sequências de genes de RNA ribossômico

(QUAST et al., 2012) através do pacote de software mothur (SCHLOSS et al., 2009).

Uma vez concluída  o  segmento  de  processamento  das sequências,  as  análises

foram comparadas  no  Microsoft  Office,  através  da  tabela  dinâmica  do  editor  de

planilhas Excel. As figuras foram feitas no programa computacional GraphPad Prism

(RADUSHEV et al., 2019).

2.3 Análise estatística

Para  análise  estatística  do  material  amostrado,  utilizou-se  a  abundância

relativa dos micro-organismos e a análise de variância (ANOVA) no software STAMP

(Statistical analysis of metagenomic profiles) (PARKS et al., 2014) que analisa os

perfis taxonômicos, funcionais e/ou metabólicos através de diferentes parâmetros e

técnicas  de  bioinformática  (MAHONY  et  al.,  2007;  PARKS  et  al.,  2014).  A

comparação  de  todas  as  amostras,  de  água  e  de  partículas,  no  nível  de  perfil

taxonômico  de  gênero,  empregou  o  método  de  múltiplas  variáveis  PCA,  o  qual

unifica os dados relevantes em um espaço n-dimensional  (COLMANETTI,  2020).

Além dessas componentes principais, a análise empregou ainda o teste de welch’s t-

test,  com  correção  de  teste  múltiplo  de  Benjamini-Hochberg  e  q-value  filter  de

0,05%.
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3. RESULTADOS

3.1 Análise taxonômica

Inicialmente, contamos as sequências iniciais das seis amostras (Tabela 2).

Após  limpeza  e  processamento  dos  dados,  anotamos  entre  350.577  e  420.855

unidades  taxonômicas  operacionais  moleculares  (OTUs),  somando  domínios  e

material  não identificado para as amostras de água (Tabela 3),  sendo sua maior

quantidade identificada no domínio Bacteria e a menor nas Archaea. Nas amostras

associadas às partículas, a relação comparativa obteve entre 256.738 e 564.760

OTUs,  com  o  maior  número  observado  na  Estação  Ecológica  de  Tupinambás

(Tabela 4).

Tabela 2 - Contagem de sequencias iniciais das amostras, através do comando awk
 (Aho, Weinberger e Kernighan).

AMOSTRAS SEQUÊNCIA
INICIAL (awk)

Sts1_water 427269

Sts2_water 374090

Tupi_water 353997

Sts1_particle 320692

Sts2_particle 261169

Tupi_particle 588047

Fonte: Autor.

Tabela 3 - Relação entre os domínios e o total de unidades taxonômicas operacionais moleculares
(OTUs) nas amostras de água.

Amostras Sts1_water Sts2_water Tupi_water

Archaea 7 (0,0%) 9 (0,0%) 24 (0,0%)

Bacteria
418910

(99,5%)
369215 (99,4%) 348067 (99,2%)

Eukaryota 331 (0,0%) 153 (0,0%) 218 (0,0%)

Unknown 1607 (0,3%) 1701 (0,4%) 2268 (0,6%)

Total Geral 420855 371078 350577

Fonte: Autor.
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Tabela 4 - Relação entre os domínios e o total de unidades taxonômicas operacionais moleculares
(OTUs) nas amostras de partículas.

Amostras Sts1_particle Sts2_particle Tupi_particle

Archaea 2 (0,0%) 4 (0,0%) 68 (0,0%)

Bacteria 294893 (97,4%) 253939 (98,9%) 559162 (99,0%)

Eukaryota 2208 (0,7%) 312 (0,1%) 1318 (0,2%)

Unknown 5467 (1,8%) 2483 (0,9%) 4212 (0,7%)

Total Geral 302570 256738 564760

Fonte: Autor.

Para uma comparação filogenética nas categorias desenhou-se, a partir das

tabelas dinâmicas, figuras descritivas sobre os principais filos e gêneros de micro-

organismos  existentes  nas  coletas,  estabelecendo  o  corte  de  abundância,

respectivamente, maior de 0,1% e maior de 1,0%. Nas amostras de água (Figura 1)

o  filo  predominante  é  o  Proteobacteria  com  82,85%  na  primeira  amostragem,

77,77%  na  segunda,  realizada  após  o  vazamento  de  material  tóxico  e  por  fim

86,25%  na  ESEC  Tupinambás.  Entretanto,  os  micro-organismos  associados  ao

material  particulado (Figura 2) resultaram no filo  Cyanobacteria  como o de maior

abundância  no  porto  (Sts1_particle  =  85,71%  e  Sts2_particle  =  88,52%)  e  a

Proteobacteria (51,80%) na Unidade de Conservação de proteção integral.

Figura 1 - Abundância relativa de filos nas amostras de água do canal do Porto de Santos e na
Estação Ecológica de Tupinambás.

Fonte: Autor.
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Figura 2 - Abundância relativa de filos nas amostras de partículas do canal do Porto de Santos e na
Estação Ecológica de Tupinambás.

Fonte: Autor.

Em relação aos gêneros, dois obtiveram maior abundância nas amostras de

água,  realizadas  no  canal  do  Porto  de  Santos  (Figura  3),  sendo  eles:

Marinobacterium (32,30%) da ordem Oceanospirillales e Gammaproteobacteria não

classificada  (21,71%).  Todavia,  Tupinambás  apresentou  diferentes  grupos,

especificamente,  SAR11  Clade_la (23,43%)  e  SAR11  Clade_I_ge (16,99%)  da

classe  Alphaproteobacteria.  Os  mesmos  exibem menos  de  2% nas  análises  do

porto, com: 0,5% e 0,75% (Sts1_water), e 1,73% e 1,87% (Sts2_water).

Nos estudos biomoleculares do material particulado (Figura 4), observou-se a

abundância de Chloroplast_ge, relacionado ao filo Cyanobacteria, predominando em

mais da metade das amostras do canal do Porto de Santos, resultando em 82,18%

(Sts1_particle)  e  85,56%  (Sts2_particle),  contudo,  a  abundância  desses  micro-

organismos  na  Estação  Ecológica  é  baixa  se  comparada  aos  dados  descritos

anteriormente,  com  5,41%.  Na  ESEC  Tupinambás,  os  principais  grupos  são

Synechococcus_CC9902 (11,90%) e Alteromonadaceae (10,35%). 
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Figura 3 - Abundância relativa de ordem-gênero nas amostras de água do canal do Porto de Santos e
na Estação Ecológica de Tupinambás.

Fonte: Autor.

Figura 4 - Abundância relativa de ordem-gênero nas amostras de partículas do canal do Porto de
Santos e na Estação Ecológica de Tupinambás.

Fonte: Autor.
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3.2 Comparação estatística

Na  comparação  estatística  entre  amostras  de  água  e  de  partículas,

constataram o número de recursos ativos iguais à zero, o que significa que não

houve diferença significativa entre esses grupos.  O gráfico abaixo de análise de

componentes  principais  (PCA)  aborda  os  pontos  localizados  em  um  espaço

tridimensional reduzido (Figura 5).

Essa mesma representação mostra os eixos PC1 e PC2 explicando mais de

90%  da  variação  das  amostras,  destacando  a  similaridade  entre  os  micro-

organismos presentes nas amostras de partículas e água retiradas no canal do Porto

de Santos.  Entretanto,  na Unidade de Conservação ESEC Tupinambás,  a maior

proximidade  está  entre  as  amostras  de  água  e  partículas  do  mesmo  local

(Tupi_water e Tupi_particle).

Figura 5 - Análise de componentes principais (PCA) com sistema de eixos tridimensionais.

Fonte: Autor.
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4. DISCUSSÃO

A análise taxonômica das amostras de água revela um alto índice de quatro

principais:  Gammaproteobacteria,  Marinobacterium,  SAR  11  Clade_la e  SAR  11

Clade_I_ge, com a abundância relativa variando com local e dia de coleta (Figura 3).

No  entanto,  os  grupos  descritos  fazem parte  do  mesmo  filo  das  Proteobacteria

(Figura  1).  Esse  grupo  engloba  diversos  micro-organismos  com  diferentes

metabolismos  e  mecanismos  de  produção  energética  (MADIGAN  et  al.,  2010),

contribuindo  para  sua  adaptabilidade  e  diversidade  genética  (KERSTERS et  al.,

2006; MADIGAN et al., 2010; OLIVEIRA, 2017). Desse modo, é imprescindível sua

contribuição  nos  ciclos  biogeoquímicos  ambientais,  dentre  eles:  do  carbono  e

nitrogênio  (KERSTERS  et  al.,  2006;  OLIVEIRA,  2017)  e  no  funcionamento  dos

ecossistemas microbianos.

As Proteobacteria são bactérias gram-negativas (LOPES, 2008; MADIGAN et

al., 2010) com estruturas complexas de multicamadas de lipopolissacarídeos (LPS)

no  exterior  (MADIGAN  et  al.,  2010).  Além  disso,  o  filo  manifesta  múltiplas

características  fisiológicas  e  morfológicas  entre  as  espécies  e  integra  a  maior

diversidade  fenotípica  da  linhagem  filogenética  das  bactérias  (GUPTA,  2000;

KERSTERS et al., 2006; MADIGAN et al., 2010; OLIVEIRA, 2017), favorecendo sua

presença em diferentes ambientes, devido à variedade e adaptabilidade metabólica.

No meio aquático, a Proteobacteria é amplamente disseminada na água e habitam

lugares  com alto  teor  de  matéria  orgânica  (MO),  como as  estações  de  esgotos

(MADIGAN et al., 2010).

À vista disso, a evidência desse filo de bactérias na água dos dois locais de

coleta,  corrobora  com  as  particularidades  dos  lugares,  os  quais  apontam  uma

intensa  degradação  de  compostos  orgânicos  na  água  (SUTTI  et  al.,  2016).  O

estuário  de  Santos,  assim  como  a  maioria  das  zonas  costeiras,  são  ambientes

enriquecidos  em  MO,  principalmente  devido  as  atividades  antropogênicas

(SIQUEIRA et al., 2006), derivadas da ocupação humana e do esgoto irregular, além

da ação portuária no ecossistema aquático (SIQUEIRA et al., 2006).

Outra  evidência  que  reforça  as  consequências  de  ações  antrópicas  e

detecção de águas residuais no estuário de Santos, precisamente no canal do porto

da região, é a existência do gênero Arcobacter apenas na água do local (Sts1_water

= 4,77% e Sts2_water = 3,84%) enquanto a abundância relativa é igual à zero na
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Unidade  de  Conservação  de  Tupinambás  (Figura  2).  O  gênero  que  abriga  uma

pluralidade de espécies de vida livre (FL - Free-Living) (CALLBECK et al., 2019) tem

como principal  preceito sua disseminação em ambientes marinhos costeiros com

exacerbado níveis sulfeto e MO (CALLBECK et al., 2019;  MADIGAN et al., 2010),

estações de tratamento de águas e esgotos (KRISTENSEN et al., 2020; MADIGAN

et  al.,  2010),  ambientes  salinos  e  nos  tratos  reprodutivos  da  fauna  e  da  flora

(MADIGAN  et  al.,  2010).  Além  disso,  possui  características  zoonóticas  e

patogênicas, que acarretam em distúrbios reprodutivos e infecções gastroenterite

nos  seres  humanos  e  animais  (SHRESTHA et  al.,  2018;  VANDENBERG  et  al.,

2004).

As amostras de partículas, por sua vez, consagram presença importante do

filo  Cyanobacteria,  mediante a significante abundância relativa de  Chloroplast_ge

nas amostras do porto, com cerca de 80% na primeira coleta e mais de 85% na

segunda; e do gênero Synechococcus_CC9902 em Tupinambás (11,90%). O filo de

destaque evolutivo, majoritariamente de fototróficos oxigênicos (HERRERO et al.,

2016; SCHUERGERS et al., 2017; SOO et al., 2017), compreende um vasto grupo

heterogêneo  de  produtores  primários  (ALVARENGA  et  al.,  2017)  e  micro-

organismos unicelulares, filamentosos e de agregados celulares desenvolvidos por

extensas redes mucilaginosas, ou bainhas,  que proporcionam o agrupamento de

células, partículas e filamentos (MADIGAN et al., 2010). 

Desse modo, as cianobactérias são adaptáveis, amplamente distribuídas nos

ecossistemas (MADIGAN et  al.,  2010),  tolerantes  a  aspectos  extremos do  meio

(ESTEVES-FERREIRA et al., 2018) e estabelecem relações ecológicas primordiais

entre os fatores bióticos e abióticos do ambiente (ALVARENGA et al., 2017), tendo

como  exemplo,  a  fixação  de  nitrogênio  (ESTEVES-FERREIRA  et  al.,  2018;

HERRERO  et  al.,  2016;  ZEHR,  2011)  e  a  ciclagem  do  carbono  e  oxigênio  da

atmosfera, mediante ao processo metabólico da fotossíntese oxigênica (MARQUES

et al., 2006; SOO et al., 2017).

Os  cloroplastos,  em  grande  quantidade  nas  análises  do  canal  do  porto,

indicam a possível relação com outras algas eucarióticas no local, principalmente se

considerarmos a teoria da endossimbiose (MADIGAN et al., 2010; ZIMORSKI et al.,

2014).  Esse  processo  é  fundamentado  em  duas  organelas  membranosas,

mitocôndria e cloroplasto, (LOPES, 2008) no qual o surgimento da segunda baseia-

se  na  incorporação  estável,  em  outro  tipo  de  célula,  nesse  caso,  de  uma
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cianobactéria  que  realizava  fotossíntese  oxigênica  e  de  uma  bactéria

quimiorganotrófica  (MADIGAN  et  al.,  2010).  O  aprimoramento  filogenético  dos

genomas  de  cianobactérias  e  dos  cloroplastos  comprova  essa  estabilização

simbiótica  com  benefícios  para  ambos  (SATO,  2021).  Atualmente,  o  filo

Cyanobacteria ainda possui aspectos e características capazes de instituir vínculos

harmônicos  bem-sucedidos  com uma  variedade  de  hospedeiros  (CHANG et  al.,

2019).

O gênero unicelular  de cianobactérias,  Synechococcus,  em relevância nas

amostras de partículas da Estação Ecológica (11,90%), corrobora a descrição do

ambiente,  pois  esse  grupo  de  micro-organismos  é  geralmente  encontrado  em

numerosa quantidade nas zonas fóticas costeiras dos oceanos, validando assim a

atividade fotossintética e as concentrações de gases na atmosfera, por intermédio

do sequestro  do  dióxido  de carbono e  da produção de oxigênio  (LOPES,  2008;

MADIGAN et al., 2010).

Apesar  da  extrema  importância  das  comunidades  microbianas  como

provedores  biológicos  de  diversidade  metabólica  para  a  diminuição  dos  efeitos

antrópicos e na biorremediação de ambientes impactados (PEREIRA et al., 2012),

as florações exacerbadas das espécies do filo Cyanobacteria, por exemplo, podem

ocasionar problemas ambientais preocupantes (MOREIRA et al.,  2014). Visto que

alguns micro-organismos do filo  produzem potentes  cianotoxinas,  que englobam:

neurotoxinas, hepatoxinas e dermatoxinas (HAQUE et al., 2017; MEREL et al., 2013;

RODGERS et al., 2018), acarretando no desequilíbrio do ambiente e na intoxicação

humana e da biota marinha, e em paralelo a isso, descoloração da água e liberação

de odores no meio (MADIGAN et  al.,  2010;  MOREIRA et  al.,  2014).  Segundo a

CETESB  (Companhia  Ambiental  do  Estado  de  São  Paulo),  há  registros  dessas

florações em todo litoral paulista, inclusive na região de Santos. 

Vale salientar que a comparação genômica de alguns gêneros das amostras

com  o  banco  de  dados  SILVA  v132,  resultou  em  unknowns (categorias

desconhecidas), isso porque muitas sequências de genes não são identificadas por

completo. Outra ênfase, deve ser feita em relação aos organismos nomeados com

letras e números, como é o caso do gênero  Synechococcus_CC9902, pois essas

características são de sequências não cultivadas de outros estudos e pesquisas.

Consequentemente,  sem  o  isolamento  dos  genes,  torna-se  mais  complicada  a

obtenção de informações específicas do organismo. 
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5. CONSIDERAÇÕES FINAIS

A utilização da análise metagenômica e dos processos de bioinformática na

comparação das composições taxonômicas das comunidades microbianas de vida

livre com a associada a eucariotos e partículas apresentou uma ampla variedade de

micro-organismos presentes na região do canal do Porto de Santos e na  Estação

Ecológica  de  Tupinambás,  resultando  em  táxons  semelhantes  estatisticamente,

contudo exibindo uma abundância relativa particular em cada amostra.

A presença, o crescimento e o desenvolvimento dessas comunidades estão

estreitamente  envolvidos  com os  aspectos  de  seu  microambiente,  sendo  assim,

parâmetros  físicos  e  biogeoquímicos  influenciam  diretamente  a  sobrevivência  e

manutenção  da  vida  desses  organismos  microscópios.  Em  paralelo  a  isso,  o

ecossistema microbiano também é responsável por caracterizar em sua maioria, os

micro-organismos  do  local  através  da  adaptabilidade  desses  seres  às

particularidades  do  meio.  No  entanto,  esse  equilíbrio  ecológico,  envolvendo  as

espécies  e  o  ambiente,  podem  manifestar  diferentes  reações,  a  partir  de

perturbações  e  interferências  antropogênicas,  ocasionando  distintas  distribuições

microbianas que podem afetar todos os fatores bióticos e abióticos do local. 
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