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Justificativa: A salinidade determina a composicdo taxonOmica de
comunidades bacterianas, havendo grupos tipicos de agua doce e salgada. Além
disso, existe um gradiente de atividade ao longo dessa variavel, com bactérias
dulcicolas geralmente mais ativas que salinas. Com o0 sequenciamento genético &
possivel acessar a diversidade funcional desses organismos e investigar se a
ocorréncia desse fenébmeno decorre de uma diferenca genotipica entre comunidades
bacterianas de diferentes salinidades ou de fatores extrinsecos como a natural
covariacdo inversa entre salinidade e nutrientes. Objetivo: Verificar se existem
diferencas na composicdo de filos bacterianos e de genes funcionais entre
comunidades bacterianas dulcicolas e salinas de banco de dado de metagenémica.
Metodologia: Foram selecionadas amostras do banco de dados Mgnify utilizando a
Interface de Programacédo de AplicacBes no RStudio. Os critérios de selecdo foram
profundidade <5m, tipo de sequenciamento (shotgun e amplicon), coordenadas
geograficas e frequéncia relativa de sequéncias de bactérias >= 0,70. As informacdes
taxondmicas e funcionais foram baixadas e testada a existéncia de diferencas entre
amostras considerando os fatores salinidade e continente (América do Norte, Europa
e Asia). Os padrdes foram analisados através de Analise de Componentes Principais
(PCA). Resultados: A PERMANOVA indicou diferenga entre salinidades (filos P =
0,001; genes P = 0,006) e entre continentes houve apenas diferenca funcional entre
América do Norte e Asia (P = 0,006). As amostras dulcicolas tiveram maior
variabilidade taxondmica e apresentaram mais representatividade de Actinobacteria e
Betaproteobacteria. JA as salinas apresentaram maior variabilidade funcional e
presenca marcante de Gamaproteobacteria. Houve maior ocorréncia dos genes de
“atividade de molécula estrutural” e de “Atividade de nucleotidiltransferase” nas
amostras marinhas da Asia e AmNorte. Conclusdo: os resultados suportam um
contraponto a hipétese de que o gradiente de atividade bacteriana se d4 somente por
fatores extrinsecos.




