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Prefacio

O Simposio Brasileiro de Microbiologia Aplicada dgaea sua sétima edicdo. O
evento vem sendo realizado desde 2007, organizelds plunos do Programa de
Pos-Graduacao em Microbiologia Agricola e do Amtaeda Universidade Federal
do Rio Grande do Sul.

A edicdo de 2014 abrange pesquisas que vém sersdmwbdvidas em ambito

nacional e latino americano, com o0 objetivo de camtifpar 0 conhecimento

produzido nos diferentes campos da Microbiologitravés da divulgacdo de

trabalhos cientificos, discusséao de temas dassdiseareas com um olhar critico e
cientifico, aumentando o0s horizontes e despertandgos interesses nos
profissionais em formacao ou ja formados.

O evento contempla ainda o Ill Encontro Latino Awweno de Microbiologia
Aplicada, o IX Encontro Nacional dos Estudantes kés-Graduacdo de
Microbiologia Agricola e o XI Férum dos Coordenasidos Programas de Pds
Graduac&o em Microbiologia da Area de Ciéncias Aaga
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. IX Encontro Nacional dos Estudantes de P6s-Graduaigiblicrobiologia Agricola
XI Férum dos Coordenadores dos Programas de Pés @b em Microbiologia da Area de Ciéncias Agrarias

VOIGT, F. M. ; FACCIN, A. ; GONCALVES, C. L. ; SCIAIVON, D. B. A. ; BOHM, B. C. ; LESSA, L. F. ;
SCHUCH, L. F. D. . Atividade antibacteriana de atds d&yzygium cumir(L.) Skeels (jamboldo) contra
microorganismos associados a mastite bovRevista Cubana de plantas Medicinaisyol.18 no.3 julho Havana-
set. 2013

Cristina Tonial Sim&es!, Leticia Bastos de Melo?, &briela Albiero3, Roberto Baptista de
Oliveira®, Marisa da Costa. IDENTIFICAQAO DE BACTERIAS AEROBIAS DA
CAVIDADE ORAL DE DUAS ESPECIES DE SERPENTES DE UMA REGIAO DE DUNAS
NO LITORAL NORTE DO RIO GRANDE DO SUL, BRASIL

1Bolsista Voluntaria de Programa de iniciagéo dfieat PROPESQ- UFRGS, E-mail: crists02@gmail.com

2Bacharel em Ciéncias Biolégicas com énfase enpBialMarinha e Costeira — UERGS

3 Mestranda do Programa P6s Graduacédo em MicrgigeltCBS-UFRGS

4 Professor Doutor Biologia- UERGSProfessora Doutora do Departamento de Microbialdgiunologia e Parasitologia ICBS-UFRGS

Introducao
As duas espécies de serpenislodryas patagoniensisXenodon dorbignyisdo frequentemente encontradas
na regido de dunas da localidade Magistério, mpioicio Balneéario Pinhal, Rio Grande do Sul, Bra3ilrante um
projeto de TCC, no periodo de outubro de 2011 ejamle 2012 foram coletadas amostras do matexiahdidade oral
dessas espécies, chegando num total de 34 cepiasdraxs isoladas, as quais estdo sendo identficaglsse estudo. O
conhecimento da microbiota aerébia oral dos exemmplde serpentes coletadas teve como objetivoaavasi esta
poderia ser fonte de infeccéo secundéria no laxaichda em caso de acidentes.

Métodos
As cepas bacterianas isoladas estavam congeladaane re-isoladas pelo método de esgotamento em aga
triptose de soja e, posteriormente, analisadascteafsticas como: morfologia colonial, coloracdo @emm e de
esporos, testes oxidase, catalase e oxidacdo erfexgdo glicose. De todas as cepas foram feitas &QR
oligonucleotideos iniciadores para o gene do RNAb&&eriano e, apds purificacbes, os fragmentodiaados
foram enviados para sequenciamento.

Resultados e discussédo

Com base nos métodos bioquimicos foi possivel ifiteart seis géneros distintosAeromonassp.,
Aureobacteriunsp., Bacillussp., Microbacteriumsp, Micrococcussp. e Proteussp. Desses génerpgeromonasp.,
Bacillussp e Proteussp. tém sido associados a infec¢Bes secundarias eeslestinea#\té o momento, dez cepas
tiveram o DNA sequenciado, das quais foram confilgsaas seguintes espéciégromonas jandaei, Arthrobacter
defluvii, Bacillus amyloliquefaciens, Comamonas tagteroni, Pseudomonas plecoglossicida, Staphyc
saprophyticus Staphylococcus sciuri Staphylocochaminis e Stenotrophomonas maltophiliadAs espécies de
Staphylococcusp. encontradas sédo comensais da pele de humanasiroais e também em casos de infeccbes
cutaneas oportunistaStenotrophomonas maltophiliambém é um patégeno oportunista em humanos esa@rimais.
Vinte e quatro cepas ainda nao tiveram o seu DNyesaciado.

Entre as espécies ja identificadas observa-seesepca de bactérias que sdo patdégenos oportunissas
homens e animais e pode-se concluir que, se pessant momento da picada do animal, podem ser cagsade
infeccBes oportunistas.

Daniela Barbosa Behrends?, Taiz Leonor Lopes SimgoAdriana Giongo?, Joao Marcelo
Medina Ketzer®, Dennis Miller’, Renata Medina da Silv&. ANALISE METAGENOMICA DE
COMUNIDADES MICROBIANAS DE SEDIMENTO MARINHO PROFUN DO

1Graduanda em Ciéncias Biolégicas - Bacharelado,CR%) Rio Grande do Sul-RS, Brasil, Bolsista FAPERGE-mail:
daniela.behrends@acad.pucrs.br

’Doutoranda do Programa de P6s-Graduagéo em Biakmidar e Molecular, PUCRS, Rio Grande do SulHR&sil, Bolsista CAPES.
®Pesquisadora dGentro de Exceléncia em Pesquisa e Inovacédo erilégtiRecursos Minerais e Armazenamento de CarboiJCRS, Rio
Grande do Sul-RS, Brasil

“Coordenador d@€entro de Exceléncia em Pesquisa e Inovagéo ediégtRecursos Minerais e Armazenamento de Carb#MdCRS, Rio Grande
do Sul-RS, Brasil
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Introducéo

Nos ambientes marinhos habitam micro-organismosapi@ticos que desempenham fungbes essenciais na
ciclagem de matéria organica (Snelgrateal, 1997) e possuem varias estratégias de sobrevwv@aca variadas
condi¢cdes ambientais. O sedimento marinho profal@ga uma gama de espécies procariéticas quimietizantes
gue conseguem utilizar as fontes de energia digpenfieste ambiente peculiar, caracterizado péka loa inexistente
incidéncia de luminosidade.

A motivacdo para o presente estudo se baseia aatearacdo de comunidades procaridticas de setbmen
marinho profundo ainda pouco exploradas, as qyeiesantam, além de seu valor intrinseco, poterapdisabilidades
biotecnolégicas futuras que utilizem possiveis pagdades desses organismos e seus metabolismastd, se tém
como ferramenta de estudo a metagendmica, capabrdager uma parcela maior de organismos de umat&mo
ambiental, j& que as metodologias de microbioletpgsica possuem certos limitantes, ainda que sd@extrema
importancia. A maioria das analises nesse ramoeagapam sequéncias de DNA ribossomal para segmeatgsne de
rDNA 16S em procariotos (Singtt al.,2009) o qual sera utilizado como marcador.

Material e Métodos

Durante uma Missdo Oceanografica na por¢cdo Sul g Atlantico coletou-se sedimento marinho com o
navio de pesquisa Marion Dufresne (MD195). Com istép, que coleta colunas de sedimento, foram aiatzst duas
profundidades distintas de quatro pistdes totatimaBiamostras que correspondem ao topo de cada fsstperficie do
sedimento marinho) e trés metros abaixo. As aemdestinadas as analises metagendmicas foram tidsna
extragdo de DNA seguindo o protocolo descrito garuft al. 1996. O DNA foi amplificado com os oligonucleotide
descritos por Batest al, 2010. Os fragmentos do gene 16S ribossomal fetdimetidos a técnica dNext Generation
Sequencingrealizada pela plataforman Torrent(Life Technologigs O software PRINSEQ (Schmiedefral, 2011)
foi utilizado para a triagem de sequéncias com congnto>100pb e valor d€hred>20. Os metagenomas triados
foram submetidos a andlise comparativa (similaedacabundancia de organismos) com o auxilio dadeerWG-
RAST (Meyeret al, 2008). Além da caracterizacdo metagendmica, estdiandamento procedimentos de cultivo e
isolamento de micro-organismos aerdbicos, que tdedarita sua morfologia celular e colonial, assamo coradas
por método de Gram.

Resultados e Discussao
Observamos a formacéo de trés grupos, onde, enpig&s as amostras de topo sdo mais similares sint
bem como, as amostras de profundidade. Tambémgmdeservar a formacao de um grupo distinto queereiias
amostras de um mesmo pistdo, 0 qual possui casdittes quimicas diferenciadas (Figura 1).
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Figura 1: Analise de coordenadas principa®CA. Os primeiros dois eixos explicam 76% da variag@®dados. Os pontos representados
por Fx (em cinza) correspondem as amostras de 3 metpofildidade, e os representados po(e laranja) correspondem as amostras de topo.
A numeragéo indica a qual pistdo a amostra pertence

Conclustes
As amostras diferiram entre si e foram discrimigaéa dois grupos que correspondem a localizacdo de
amostragem (topo/profundidade). Houve a formacaondéerceiro grupo, onde as amostras de profund&ldistintas
agruparam-se devido a caracteristicas quimicas.
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Introducéo

A qualidade de vida das pessoas € influenciada qpedfidade do ar que respiramos. Em geral, as agsso
passam mais de 80% de seu tempo em ambientes dschiaa vez que os ambientes aclimatizados aatifieinte sdo
projetados para oferecer o maximo de conforto & seupantes, podendo ser um ambiente ameagadoa [sanade
humana.

Os primeiros ambientes climatizados surgiram naadkae 30, onde temperatura e umidade do ar eram
controladas, proporcionando conforto térmico parpessoas que ali conviviam. No entanto, com a daspetréleo e
a mudanca dos materiais de construcao que ocaardéagada de 70. Como consequéncia direta disteetdiminuicdo
da concentracdo de oxigénio e da diminuicdo da amheicdo ar, e comecaram a surgir lesdes de viagat@sas
(BASENGE, 2001).

E sabido que por mais limpos que sejam os mesmogrs se verifica a presenca de bactérias, fungoss
etc. que podem causar graves danos a salde huthan& um excelente meio de dispersdo para 0s 4Oigenismos,
havendo sempre uma maior contaminagédo em ambitsuesdos (PREFEITURA DE FLORIANOPOLIS, 2009). De
fato, dentro de hospitais e centros cirirgicosy @ ama grande fonte de contaminacéo de pacieAtésporque o
aumento da contaminagdo do ar, em especial noslegarentros urbanos, tem se tornado cada vez mp@tante
como fonte de agravo a saide do homem e dos dseras vivos. A Organizagdo Mundial de Saude cdizabia
contribuicdo de uma variedade de fatores de risaoancas e determinou que a poluicdo do ar fassgderada o 82
fator de risco mais importante, sendo responsawe? y% do conjunto de casos de doencas no mundo.

O presente estudo teve como objetivo avaliar aidpdé do ar em ambientes climatizados da Univedsiab
Oeste de Santa Catarina — UNOESC Campus de Xaratea@gs de analises da microbiota presente erosfittos
climatizadores entre os meses de agosto a outehracterizando e identificando espécies de fungbaatérias
isoladas dos mesmos.

Material e Métodos
As amostras da Qualidade do Ar Interno foram cdkganos meses de agosto a outubro, em 20 salas
climatizadas na Unoesc — Campus de Xanxeré, deafatgatoria. As amostras foram coletadas em plemasagar
peptona 2%, sendo que o climatizador foi ligade@iminutos antes das coletas, e entdo a placeaadrericolocada
préxima do climatizador (em torno de 10 cm de disid) e ali permanecia por 1 minuto. Depois dista, fechada e
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