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DISTRIBUICAO DE MARCADORES MICROBIANOS DE VIRULENCIA NO ATLANTICO
SUL. DADOS METAGENOMICOS
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Filho™)

Tema: Patologia e Propedéutica Clinica

A revolucdo industrial e 0 aumento da populacdo global passaram a exigir recursos cada vez mais
escassos e acabaram por incluir todas as provincias geoldgicas em um sistema integrado no qual até os
oceanos mais distantes recebem o impacto do modelo produtivo e de exploragdo. O presente estudo teve
como objetivo avaliar a presenca de grupos microbianos nitidamente associados e infec¢cBes humanas e
animais em aguas situadas além da plataforma continental sul-americana a partir de dados livres de
sequenciamento génico. Para tanto, os dados referentes as sequéncias génicas microbianas obtidas pelo
sequenciamento shotgun pelo sistema Illumina® de amostras de agua de superficie e de diversas
profundidades, submetidas a filtracdo em membranas éster de celulose, com porosidade de 0,2 um,
colhidas atraves sistema global pelo estudo da biodiversidade marinha "Tara Oceans", nas estacdes 76 e
78. Os dados disponiveis junto ao portal EMBL-EBI foram analisados e agrupados a partir de banco
contendo aproximadamente 4. 107 OTU (unidades taxondmicas operacionais) e mais de 1,1. 108
sequéncias génicas. Os dados foram comparados com diferentes bases de dados génicos (SILVA
Database e NCBI Database) e abundancia das OTUs de interesse foi comparada por meio do programa R
Statistical. As mesmas sequéncias foram submetidas a verificagdo do seu potencial funcional. Os
resultados permitiram a deteccdo de sequéncias génicas caracteristicas de patdégenos humanos de
diferentes linhagens filogenéticas, cuja identificacdo em nivel de espécie e de género ndo puderam ser, no
geral obtidas. A avaliagdo e predicdo funcional das sequencias indica importante arsenal de fatores de
viruléncia associado a desorganizacdo de polimeros organicos. Entretanto, ndo se pode afirmar que a
origem dessas sequencias denote contaminagdo externa.

Descritores: Poluicdo da Agua; Metagendmica; Padrdes Moleculares Associados a Patdgenos.
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