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ANTIMICROBIANOS EM AGUAS DO ATLANTICO SUL
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Tema: Patologia e Propedéutica Clinica

A utilizagdo de drogas antimicrobianas é importante marco do século XX, reduzindo a mortalidade de
muitas enfermidades. A disseminacdo de resisténcia a esses farmacos esta entre os principais problemas
de saude atuais e os sistemas aquéaticos sdo os principais elementos de veiculagdo desses agentes. Este
estudo teve como objetivo avaliar a presenga de marcadores de resisténcia a antimicrobianos (ARGS) a
partir de analise de predicdo génica em amostras liberadas pelo projeto global "Tara Oceans”. Para tanto,
os dados referentes aos resultados de sequenciamento shotgun, utilizando o sistema Illumina®, de
amostras de agua de diversas profundidades, obtidas por filtragdo em membranas com porosidade de 0,2
um, em estagdes de nas bordas da plataforma continental das regifes Sul e Sudeste do Brasil, foram
analisados e comparados com as bases de dados génicos SILVA Database e NCBI Database, sendo que a
abundancia das OTUs (unidades taxondmicas operacionais) de interesse foi comparada por meio do
programa R Statistical. Adicionalmente, as sequéncias observadas (reads e contigs) foram submetidos a
programa computacional de predicdo génica, para verificar a distribuicdo de possiveis marcadores
resisténcia a antimicrobianos. A partir de mais de 530 marcadores de resisténcia microbiana e suas
variacdes, as sequencias de DNA sequenciado e catalogados em fungdo da profundidade, permitiram a
deteccdo de mais de 150 sequencias de ARG, com predominio de marcadores associados a drogas que
interferem na funcionalidade ribossémica, como o cloranfenicol, macrolideos e tetraciclinas. Observou-se
por meio de comparacdo da distribuicdo de diferentes microrganismos e desses ARGS que a maioria
desses marcadores tém distribuicdo associada a géneros microbianos especificos, como Alteromonas,
Flavobacterium e Pseudoalteromonas. Esses resultados permitem a concluséo que a distribui¢cdo de ARGs
é ampla e ndo apenas limitada a areas imediatamente impactadas pela atividade humana.

Descritores: Resisténcia Microbiana a Medicamentos; Agua do Mar; Metagendmica; Padrdes
Moleculares associados a Patdgenos.
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