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Analise comparativa da estrutura de assembleias de bactérias planctonicas e
perifiticas em um sistema de lagoas costeiras rasas

Resumo

Nos ecossistemas aquaticos as bactérias desempenham fung¢des de grande importancia
para a manutencdo e dinamica desses ambientes. Conhecer seu papel e determinar as
diferengas entre as comunidades bacterianas em resposta a variacdes ambientais ¢ pouco
explorado em regides de clima subtropical. Nosso objetivo ¢ compreender as diferencas
em termos de riqueza e variacdo espacial de comunidades de bacterioplancton e
perifiton com base em suas respostas frente a distintas condi¢des ambientais e distancia
geografica. Amostras de DNA de cinco lagoas costeiras do RS foram sequenciadas e
submetidas a PCR para amplificagdo da regido V2 do gene 16S. As sequéncias
resultantes foram agrupadas em OTUs (> 97% de similaridade) e a matriz bidtica foi
construida com base na presenca/auséncia e abundancia de OTUs. Uma Analise de
Redundancia (RDA) foi utilizada para determinar a contribui¢do do espago e do
ambiente. As comunidades perifiticas obtiveram uma riqueza bacteriana duas vezes
maior que o bacterioplancton e foram influenciadas puramente pelo ambiente, enquanto
que, para o bacterioplancton, as fragdes ambientais e espaciais de forma compartilhada
explicam boa parte da variacdo encontrada. As condi¢Oes ambientais associadas ao
espaco possuem grande importancia para as bactérias aquaticas, assim, estudos que
contemplem a regido subtropical sdo primordiais para compreender ainda mais esses
microrganismos.

Palavras-chave: bacterioplancton, perifiton, zona peldgica, zona litoral



Comparative analysis of the structure of planktonic and periphytic bacterial
assemblages in a shallow coastal lagoon system

Abstract:

In the aquatic ecosystems, bacteria perform functions of great importance for the
maintenance and dynamics of these environments. Knowing their role and determining
the differences between bacterial communities in response to environmental variations
is little explored in regions of the subtropical climate. Our aim was to understand the
differences in terms of richness and spatial responses of bacterioplankton and
periphyton communities based on their different environmental conditions and
geographical distance. DNA samples from five coastal lagoons in RS were sequenced
and submitted to PCR for amplification of the V2 region of the 16S gene. The resulting
sequences were grouped into OTUs (> 97% similarity) and the biotic matrix was
constructed based on the presence/absence and abundance of OTUs. A Redundancy
Analysis (RDA) was used to determine the contribution of space and environment.
Periphytic communities obtained a bacterial richness twice that of bacterioplankton and
were influenced purely by the environment, while for bacterioplankton, the shared
environmental and spatial fractions explained much of the variation found. The
environmental conditions associated with space are of great importance for aquatic
bacteria, so studies that include the subtropical region are essential to further understand
these microorganisms.

Key-words: bacterioplankton, periphyton, pelagic zone, littoral zone
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Introduciao

As bactérias constituem um grupo de microrganismos altamente diverso, abundante e de
ampla distribui¢ao no globo, ocupando, desde regides inOspitas, até em associagdo com
outros organismos (PAPKE et al., 2003; IONESCU et al., 2010; LOCEY; LENNON,
2016). Em sistemas aquaticos, as bactérias tém atuagdo chave nos ciclos
biogeoquimicos e na ciclagem de matéria organica, influenciando diretamente na
dindmica e equilibrio destes ambientes (AVILA et al., 2016). Os ciclos biolégicos de
carbono e nitrogé€nio, por exemplo, sdo mantidos por bactérias capazes de realizar a
recirculacdo desses elementos disponibilizando-os novamente para serem assimilados
por outros organismos (COLE; BROWN, 1980; COLE, 1999). Apesar de representar a
maior por¢ao da diversidade genética e metabolica da biosfera, e de sua importancia
crucial na manuten¢ao da vida na Terra (WHITMAN et al., 1998), pouco se sabe ainda
acerca dos padroes de distribui¢do da diversidade bacteriana e quais processos
ecologicos subjacentes estdo envolvidos. Portanto, um dos principais desafios em
ecologia microbiana atualmente ¢ determinar o papel de fatores ambientais, bidticos e
histoéricos na distribuicdo da diversidade bacteriana, tanto em escala global, como em
escalas regionais e locais (HANSON et al., 2012; RAMETTE; TIEDJE, 2007; AVILA
etal., 2016; LIMA et al., 2016).

As lagoas costeiras apresentam alta variabilidade de caracteristicas limnologicas
decorrente de diferentes fatores e processos que influenciam na sua dinamica
(MACCORD, 2007; MACCORD et al., 2013). Essa série de singularidades dentro de
cada lagoa fornece um gradiente ambiental que afeta diretamente a distribui¢do e
composi¢do da comunidade microbiana desses corpos d’agua (MACCORD et al., 2013,
JIAO et al., 2021). Dentro de lagoas costeiras, as bactérias ocupam uma ampla faixa de
habitats, podendo estabelecer-se ao longo da coluna d’4agua desde as regides superficiais
até a zona de aguas profundas e nos sedimentos do fundo (MCQUEEN et al.,1986), ao
mesmo tempo em que podem ocupar as regides pelagica e litoranea destes ambientes
(LIMA et al.,2016).

Além disso, as comunidades bacterianas sdo importantes mediadoras de processos vitais
nas lagoas costeiras, pois reciclam a matéria organica dissolvida, fornecendo, através da
remineralizacdo em sedimentos superficiais, nutrientes essenciais para os demais
organismos, assim mantendo o fluxo constante de reposi¢ao (ZHAO et al., 2017; HAIG
THEY; MARQUES, 2019). O processo de producdo primaria em lagoas costeiras
também ¢ altamente dependente da comunidade bacteriana, através da agdo das
cianobactérias que realizam fotossintese oxigénica juntamente com os demais
componentes do fitoplancton (MCQUEEN et al., 1986; ZHAO et al., 2017).

Embora um niimero crescente de estudos busque compreender os fatores ecologicos que
afetam a distribui¢cdo da diversidade bacteriana em ecossistemas Iénticos, generalizagdes
ndo podem ser feitas uma vez que padrdes distintos sdo observados dependendo da
escala espacial, area biogeografica e tipo de habitat considerados (RIBEIRO et al.,
2018). Além disso, a maioria dos estudos de ecologia microbiana em sistemas lénticos
explorou a comunidade bacteriana em zonas peldgicas (bacterioplancton), sem
considerar outros microhabitats dentro destes ecossistemas. Além de ser um
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componente do plancton flutuando ao longo das correntes de 4gua, as bactérias também
podem formar biofilmes aderidos a algum tipo de substrato, tais como rochas e
macrofitas, que juntamente com as microalgas eucaridticas formam a comunidade
perifitica (WETZEL, 1979). Neste contexto, enquanto que um importante papel de
variaveis limnologicas sobre a estrutura do bacterioplancton ja tenha sido avaliado
(MELO; SARMENTO, 2019; SOUFFREAU et al., 2018; LIMA et al., 2016), a
estrutura de comunidades bacterianas aderidas ao substrato parece ser fortemente
dependente do tipo de substrato (macrofitas versus sedimento, por exemplo; ST PANGA
etal., 2016).

Considerando os raros estudos que compararam diretamente a comunidade bacteriana
de vida livre (bacterioplancton) a associada a um substrato (biofilmes, perifiton) em
ecossistemas 1énticos, todos os estudos mostraram uma notavel diferenca entre o
bacterioplancton e a comunidade bacteriana de vida associada, tanto em termos de
riqueza, composicao e resposta a variacdo ambiental(HE et al., 2014; SOUFFREAU et
al., 2018, SANCHEZ et al., 2015). Entretanto, mais comparagdes dessa natureza, em
diferentes escalas espaciais e regides geograficas, sdo necessarias para uma completa
caracterizacdo destes padrdes ecoldgicos. Assim, neste estudo nosso objetivo foi acessar
diferengas ecoldgicas (riqueza e variagdo espacial da composi¢cdo bacteriana) entre
comunidades bacterianas de vida livre e associadas ao perifiton, caracterizadas através
de dados de sequenciamento de alto rendimento do gene 16S rRNA, em um sistema de
lagoas rasas do sul do Brasil. Especificamente, nds testamos o quanto a distancia
geografica e as condigdes fisicas e quimicas da agua explicam a variagdo na composicao
bacteriana entre as amostras planctonicas e perifiticas, tendo em conta as seguintes
hipéteses: (1) a distancia geografica sera mais importante para as comunidades
bacterianas perifiticas, uma vez que espera-se uma menor capacidade de dispersao
destas em comparagao ao bacterioplancton; (2) as condigdes fisicas e quimicas da dgua
(por exemplo, profundidade, temperatura) serdo mais importantes para o
bacterioplancton, devido a maior (embora ndo exclusiva) dependéncia do perifiton as
condig¢des do substrato (macrofitas, no caso do presente estudo).

Materiais e Métodos

Area de Estudo, Amostragem e Processamento das Amostras

O estudo foi realizado em cinco lagoas rasas localizadas no Litoral Norte e Médio do
Rio Grande do Sul, abrangendo a regido dos municipios de Balneério Pinhal, Tramandai
e Osorio (Lagoa Ramalhete, Lagoa do Passo, Lagoa Marcelino, Lagoa Cidreira e Lagoa
da Custodia). As lagoas estdo localizadas dentro da bacia hidrografica do Rio
Tramandai e ndo apresentam conectividade entre si. Seu processo de formacao nesta
regido ocorreu entre o Pleistoceno e Holoceno, devido as transgressoes e regressoes do
nivel do mar (SCHWARZBOLD; SCHAFER, 1984). As lagoas foram escolhidas com
base em dados limnolégicos anteriores (CABEZUDO et al., 2020), a fim de representar
a heterogeneidade ambiental do sistema lagunar onde estdo inseridas (Tabela 1). O
clima da regido ¢ subtropical imido sem estacdo seca (Cf) com verdes quentes (Cfa)
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(CASTRO; MELLO, 2013). Seus ventos constantes de direcdo predominantemente
nordeste ocasionam a mistura constante da coluna d’agua.

As amostras foram coletadas em marco de 2018 em seis pontos dentro de cada lagoa,
sendo trés pontos amostrais na regido pelagica central (para estudo do bacterioplancton)
e trés pontos amostrais nos bancos de macrofitas localizados na regido litoranea das
lagoas (para estudo dos biofilmes bacterianos). Na regido pelagica, as amostras de agua
para a andlise do bacterioplancton foram coletadas na subsuperficie da coluna d’agua
(~10 cm de profundidade), em frascos de polietileno de 500mL e foram imediatamente
acondicionadas em caixa resfriada. Na regido litoranea, foram coletadas porgdes
submersas de aproximadamente 10 cm de comprimento, de 10 a 15 peciolos de
macrofitas emergentes (Schoenoplectus californicus (C.A.Mey.) Sojak.). Os peciolos
foram acondicionados em recipientes esterilizados e resfriados até o processamento em
laboratério, onde o biofilme de cada peciolo foi removido do substrato delicadamente
através de raspagens realizadas com escovas macias estéreis, juntamente com 250 mL
de 4gua destilada.

Em cada ponto amostral foram medidas a temperatura da agua (°C), a condutividade
elétrica (Cond), e o pH com o auxilio de sonda multiparametros, e a transparéncia da
agua com o auxilio de disco de Secchi. Em cada ponto amostral foram coletadas
também amostras de dgua em frascos de 500mL, que foram imediatamente congelados
apods a coleta, para a determinagdo dos seguintes parametros fisicos e quimicos da agua:
oxigénio dissolvido (OD), cor (absorbancia a 450 nm, a Digimed DM-COR
colorimeter), so6lidos suspensos totais (SST), solidos suspensos fixos (SSF), solidos
suspensos volateis (SSV), silica soluvel reativa (SiSR), nitrogénio Total (NT), nitrito
(N-NO,), nitrato (N-NOy), nitrogénio amoniacal (N-NH; - N-NH,"), nitrogénio
dissolvido total (NTD), fésforo total (PT), e fosforo soluvel reativo (SRP), seguindo
APHA (2012). Nitrogénio inorganico dissolvido (NID) foi obtido através da soma das
concentragdes de N-NH;*, N-NH,", N-NO,, N-NO,. Concentragdes de carbono
organico total (TOC), carbono organico dissolvido (TOC), carbono inorganico
dissolvido (DIC) e carbono organico particulado (POC) foram analisados a partir do
equipamento TOC V (Shimadzu VCPH).

No laboratorio, as amostras do bacterioplancton (250 mL) e do biofilme (250 mL)
foram filtradas através de membranas estéreis hidrofilicas (Hydrophilic Polyvinylidene
Difluoride - (PVDF) sterile membranes; 0.22 um; 47 mm; EMD Millipore, Billerica,
MA, USA) e armazenadas a -20°C. O DNA das amostras foi extraido usando o Kit de
Isolamento de DNA Power Soil® (MoBio Laboratories, CA) e em seguida foram
submetidas a PCR (Reacao em Cadeia da Polimerase), com o intuito de amplificar a
regido V2 do gene bacteriano ribossomal 16S. O sequenciamento de alto rendimento foi
entdo realizado através da plataforma Miseq Illumina (Caporaso et al., 2012), seguindo
os protocolos padroes, utilizando a infraestrutura do Laboratorio de Bioquimica de
Microrganismos do Instituto de Ciéncia e Tecnologia de Alimentos (ICTA-UFRGS).

Andlises bioinformdticas e tratamento dos dados

ApoOs o sequenciamento das amostras, andlises bioinformaticas foram realizadas usando
o programa QIIME 2 versao 2019.7 (BOLYEN et al., 2018). As sequéncias foram
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primeiramente analisadas e filtradas conforme o nivel de qualidade, seguindo
CALLAHAN et al. (2016). Sequéncias com um numero de erros esperados maior que 2
(seguindo CALLAHAN et al., 2016) e menores do que 230pb foram removidas.
Finalmente, todas as sequéncias variantes restantes foram agrupadas em OTUs
(Operational Taxonomic Units) usando o valor de corte de > 97% de similaridade na
sequéncia do gene 16S rRNA (BLAXTER et al., 2005). A matriz bidtica final foi entdo
construida com base na presenga/auséncia e abundancia (nimero de sequéncias) de cada
OTU por ponto amostral (30 amostras; seis por lagoa).

Analises estatisticas

As andlises estatisticas foram realizadas a partir do conjunto de dados total (30
amostras; seis por lagoa) bem como dividido nos dois subconjuntos referentes ao tipo de
comunidade (bacterioplancton: 15 amostras; biofilme: 15 amostras). Além disso, as
andlises foram realizadas com os dados de abundancia dos OTUs normalizados
(transformacao de Hellinger).

Para testar a contribuicao do espaco (distancia geografica) e do ambiente (condigdes
fisicas e quimicas da agua) sobre a variagdo na composicao bacteriana entre as
comunidades, foi utilizada a Analise de Redundancia (RDA), a qual permite quantificar
qual proporcdo da variagdo na composi¢do de espécies (ou OTUs, no caso deste
trabalho) entre distintas amostras pode ser explicada por um dado conjunto de varidveis
explanatorias. Aqui, para estas analises foram utilizados os dados de abundéncia das
OTUs, a latitude e longitude de cada ponto amostral, registrado em campo por meio de
GPS (matriz explanatéria espacial), e as varidveis ambientais mensuradas em
laboratério previamente normalizadas (log x+1) (matriz explanatdéria ambiental). Além
disso, as varidveis ambientais foram filtradas por meio de procedimentos de selecdo
através do VIF (variance inflation factor) (Akinwande et al. 2015), onde apenas as
variaveis com VIF menor que 5 foram retidas, assim eliminando as varidveis altamente
correlacionadas da matriz final.

Para a matriz espacial, foram utilizados os Mapas de Autovetores de Moran (d(bMEMs,
DRAY et al.,, 2012; LEGENDRE & LEGENDRE, 2012). Os dbMEMs produzem
autovetores usados para representar relagdes espaciais entre unidades amostrais em
dados multivariados (DRAY et al., 2012). Em resumo, as distancias euclidianas entre as
unidades amostrais sdo calculadas a partir dos dados de latitude e longitude, e apds
testes de autocorrelagdo sdo transformadas nos autovetores espaciais que compdem a
matriz explanatéria espacial final (para mais detalhes destes procedimentos consultar
DRAY et al., 2012; LEGENDRE & LEGENDRE, 2012; RIBEIRO et al., 2018;
CABEZUDO et al., 2020). Por fim, a importancia de cada matriz explanatdria (espacial
e ambiental) sobre a variagdo das comunidades foi analisada com base nos valores de
R? (que representa a propor¢ao da variagdo das abundancias das OTUs nas amostras que
¢ explicada pela varidvel em questdo) e a significAncia acessada através de 10.000
permutacdes. Todas as andlises estatisticas foram realizadas no software R v3.6.1 (R
Core Team, 2018).
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Resultados

Apoés as etapas de corte, filtragem, remoc¢do de ruidos e quimeras, foram obtidas
315.955 sequéncias gendmicas efetivas. Um total de 738 OTUs foram detectados,
pertencentes a 402 géneros identificados, tendo o bacterioplancton um total de 340
OTUs e o biofilme 663. Destes, 74 OTUs foram encontrados apenas no
bacterioplancton, 398 foram encontrados apenas nos biofilmes, e 266 foram
identificados nos dois tipos de habitat. O perifiton teve em média (n = 15) uma riqueza
bacteriana (138 OTUs) aproximadamente duas vezes maior do que o bacterioplancton
(73). Considerando o bacterioplancton, a lagoa que apresentou a maior riqueza de OTUs
foi a Lagoa Ramalhete (194), ao passo que a Lagoa Custodia foi a que apresentou a
menor riqueza (67) (Tabela 1). Ja no perifiton, as lagoas que apresentaram maior e
menor riqueza de OTUs foram a Lagoa Cidreira (375) e a Lagoa Passo (164),
respectivamente (Tabela 1). Os resultados das anélises de diversidade mostraram que o
perifiton apresentou maior riqueza e diversidade bacteriana quando comparado ao
bacterioplancton (Fig. 1).

Foi possivel identificar 47 classes bacterianas nas amostras planctonicas e 65 classes no
biofilme. A abundancia média relativa (Fig. 2), com base nas OTUs encontradas em
cada lagoa e nas distintas comunidades, demonstrou uma dominancia de cianobactérias
(35,3% de contribuicdo relativa) na grande maioria das amostras, seguido por
Actinobacteria (16 %). Nas amostras de bacterioplancton observou-se abundancia mais
equitativa entre as classes Cyanobacteria ¢ Actinobacteria, mostrando proporcdes
semelhantes (30% e 28,8%, respectivamente). Entretanto, nas amostras de biofilme foi
possivel identificar um predominio do primeiro grupo (39,3%), seguido do grupo
Alphaproteobacteria (17,6%) (Fig. 2).

Resultados da pRDA

Considerando o conjunto de dados total, tanto o ambiente (A), quanto o espaco (E)
tiveram influéncia significativa na variagdo das comunidades de bacterioplancton e
bacterioperifiton, nas quais a maior parte da variacao explicada foi pelo ambiente puro
(R2adj = 0,216; p <0,001) (Tabela 2). Ao comparar a influéncia dessas fracdes nas duas
comunidades separadamente, foram encontradas fortes diferencas. A fragdo ambiental
(A) teve grande importancia para explicar a variacdo nas formas de vida
bacterioperifiticas (R2adj = 0,419; p <0,001), enquanto ndo foi significativa para a
variacdo das assembléias bacterioplanctonicas (R2adj = 0,091; p> 0,05). J& o espago
puro (E) ndo teve influéncias significativas na variagdo das comunidades do plancton
(R2adj = 0,066; p <0,05) e do perifiton (R2adj = 0,088; p <0,05) (Tabela 2). Houve,
embora de menor importancia, uma influéncia compartilhada das fracdes ambientais e
espaciais (A + E) para todos os conjuntos de dados (Tabela 2). Porém, para o
bacterioplancton, as fracdes ambientais e espaciais (A + B) explicaram mais da metade
da variacdo encontrada (R2adj = 0,592; p <0,001). Além disso, o conjunto de dados
planctonicos teve uma quantidade maior de varidncia explicada (variacdo total
explicada, incluindo fra¢des puras e compartilhadas = 74,9%; varidncia ndo explicada =
25,1%) quando comparado ao conjunto de dados perifitico (variacdo total explicada,
incluindo fragdes puras e compartilhadas = 57,2%; variancia ndo explicada = 42,8%)
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(Tabela 2). As varidveis ambientais e espaciais retidas para cada conjunto de dados por
selecdo direta também sdo fornecidas na Tabela 2. Na Figura 3 s3o mostradas as
porcentagens da variagdo explicada por cada fator sem considerar a fragdo ndo
explicada.

Discussao

Nossas andlises de abundancia de OTUs encontrou um predominio das classes
Cyanobacteria e Actinobacteria no bacterioplancton e Cyanobacteria ¢
Alphaproteobacteria no biofilme perifitico. Considerando o mesmo sistema de lagoas,
Ribeiro et al. (2018) encontrou um predominio de cianobactérias em suas amostras, o
que demonstra a alta abundancia desses organismos nesses sistemas aquaticos.
Actinobacteria ¢ um grupo encontrado em grandes quantidades em aguas oligotroficas,
ajudando nos ciclos do carbono e nitrogénio, estudos apontam que sua presenca esta
intimamente relacionada com os nutrientes presentes nos corpos de adgua e sua
abundancia pode indicar padrodes altos de qualidade da dgua (Y1 et al, 2021; SHANG et
al., 2022; GHALI et al., 2014 ). Na lagoa Marcelino, por exemplo, a baixa abundancia de
actinobactérias ¢ reflexo do seu estado de eutrofizagdo, pois, essa lagoa recebe uma
consideravel carga de matéria organica proveniente dos esgotos do municipio de Osdrio
(FEPAM, 2022). A classe Alphaproteobacteria, presente em grandes quantidades nas
amostras de biofilme, sdo tipicas desse ambiente lagunar costeiro. Segundo a literatura,
ambientes aquaticos que apresentam um aumento nos indices de salinidade, possibilitam
a presenca e, consequente abundancia desses grupos (SILVA, 2015). A lagoa Custodia,
amostrada neste projeto, apresenta altos niveis de salinidade quando comparadas as
demais lagoas, o que, por sua vez, promove o estabelecimento e desenvolvimento de
Alphaproteobacteria em maiores quantidades.

O trabalho evidenciou que as comunidades bacterianas do plancton e perifiton sdo
influenciadas primariamente por varidveis ambientais distintas. A estruturacdo e
composi¢do do bacterioplancton sao fundamentalmente correlacionadas com a
heterogeneidade ambiental dos sistemas aquaticos ao qual estdao inseridos (MENTES, et
al 2018). Os resultados encontrados em nossas analises corroboram os estudos prévios
de que as comunidades de bacterioplancton e biofilmes microbianos sdo estruturados
por diferentes processos. Em seu trabalho, He et al. (2014), constatou que as
comunidades de bactérias aderidas a um determinado substrato, apresentaram uma
diversidade alfa/beta e riqueza superior as assembléias de bacterioplancton, o que pode
ser explicado devido hd uma maior vantagem do biofilme em mobilizar nutrientes do
ambiente e do seu substrato de aderéncia. Enquanto isso, Ola A. Olapade (2018),
estudando os grandes lagos laurentianos da América do Norte, atribuiu as diferencas na
composi¢ao das comunidades de bacterioplancton como resultante da agdo de variaveis
ambientais de cada sistema aquatico, o que confirma os trabalhos anteriores, bem como
a influéncia da acdo antropica que protagonizou grandes distirbios ao longo da costa
afetando esses ecossistemas.
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Os estudos ainda demonstram que as comunidades microbianas possuem uma
composicao altamente diversa dentro de um ecossistema aquatico (KONG et al. 2018).
Segundo Souffreau et al. (2018), analisando a estrutura da metacomunidade do
bacterioplancton e do biofilme de uma lagoa interconectada, concluiram que, embora as
comunidades sejam distintas, as bactérias de vida livre s3o mais fortemente
influenciadas pelas varidveis ambientais, como a presenga de nutrientes € a quimica da
agua, enquanto que, o biofilme ¢ mais afetado por processos que envolvam alteragdes
na estrutura da sua matriz bidtica. Sanchez et al. (2015), buscando comparar as duas
comunidades, também apresentaram divergéncias em termos de composi¢do bacteriana
entre o biofilme e o bacterioplancton. Porém, segundo seus resultados cada lago
amostrado apresentava diferengas pronunciadas na estruturagdo das comunidades
aderidas, que pode ser explicada pelas condi¢des internas de cada lago ou pela relagdo
com parametros bidticos.

Apesar de muitos estudos encontrarem relagdo entre as varidaveis ambientais ¢ a
composi¢ao das comunidades microbianas em ecossistemas aquaticos, outros fatores
podem, também, ser responsaveis por contribuirem na estruturagao das assembléias.
Ainda em seu trabalho, Mentes et al. (2018), introduz mais uma perspectiva de resposta
para os padrdes encontrados no bacterioplancton. Eles explicam que as diferengas da
composi¢ao bacteriana de cada lago amostrado pode ser uma resultante da influéncia da
presenga de macrovetagdo, além dos proprios fatores abidticos, como observado neste
presente estudo. Pois, os compostos provenientes dessas vegetacdes, em alguns casos,
possuem a capacidade de alterar o ecossistema aquatico e também liberar substancias
prejudiciais aos microorganismos (CHANG et al., 2020). O inverso também ¢ aplicavel,
uma vez que os processos oriundos da atividade microbiana, como a ciclagem de
carbono, afetam significativamente a macrovegetacio dos ambientes aquaticos
(SZABO; TOTH, 2020). No caso dos biofilmes, Xia et al. 2020, considerou, além das
variaveis ambientais, uma relacdo direta com os componentes biodticos (algas,
bactérias...) dos corpos de agua com as variacdes das comunidades bacterianas
encontradas.

De acordo com nossas analises, a comunidade bacterioplanctonica foi influenciada pelas
fragdes ambientais e espaciais em maior grau do que o ambiente ou espago puro. O
estudo de Souffreau et al. (2015), considerando um transecto de > 6.000 km, postulou
que a contribuicdo das variaveis ambientais locais e também o componente bidtico
foram mais importantes do que os fatores espaciais puros. No presente estudo, o
ambiente em conjunto com o espaco foi responsavel por 59,2 % da variacdo encontrada,
enquanto apenas 25,1% ndo foi explicado por nenhum dos fatores. Para cada
comunidade avaliada, diferentes variaveis ambientais foram mais importantes para sua
estruturacdo, sendo o carbono organico dissolvido (DIC), sélidos suspensos volateis
(SSV) e transparéncia (transp) importantes fatores para bactérias planctonicas
(bacterioplancton), enquanto que, para as perifiticas (biofilme), a profundidade (prof),
clorofila A (cloA) e a condutividade (cond) obtiveram maior influéncia. Em nosso

16



trabalho as wvaridveis bidticas ndo foram mensuradas, porém, tanto para o
bacterioplancton (CABEZUDO et al., 2020), quanto para biofilme (LI et al., 2020), essa
fragdo mostrou-se significativa em alguns estudos e diferentes sistemas aquaticos.
Corroborando nossos achados, Du et al. 2020, trabalhando com a composi¢do das
comunidades bacterianas de um lago altamente dindmico, constatou que, o efeito
compartilhado dos fatores ambientais e espaciais, considerando as duas estagcdes de
estudo (verdo e inverno), foi responsavel por explicar a maior parte da variagdo
encontrada (68,41% e 58,37%, respectivamente).

Os resultados comprovaram que a participacdo do espago puro (E) ndo obteve grande
impacto nas comunidades bacterianas quanto o esperado. Nosso objetivo consiste em
determinar qual dos parametros (fatores ambientais e espaciais) seria mais importante
para o bacterioplancton e bactérias do perifiton, uma vez que a capacidade de dispersao
de ambos seria limitada por seu modo de vida. Segundo as observagdes, para o perifiton
(biofilme) as condigdes fisicas e quimicas da agua foram mais determinantes, embora o
espaco puro tenha influenciado significativamente esta comunidade que tende a
apresentar maior limitacdo a dispersdo quando comparada com comunidades
planctonicas (PADIAL et al, 2014). Entretanto, contrariando as expectativas, o
bacterioplancton também nao demonstrou correlagdo direta com o espago puro, € sim
uma maior significancia entre as fracdes compartilhadas do espaco com as condic¢des
ambientais. Langenheder e Lindstrom (2019) e Cao et al. (2021) propdem em seu
trabalho que os niveis de conectividade entre os ambientes de estudo reflete na
capacidade de dispersdao entre os microorganismos € na estruturacao das comunidades,
porém a taxa de dispersdo deve ser alta para prevalecer sobre as condigdes ambientais e
assim classificar de modo efetivo as espécies em determinado ambiente. Estudos
complementares devem ser realizados para definir quais variaveis, ndo observadas no
presente estudo, desempenham importancia significativa nos achados, uma vez que boa
parte das variagdes encontradas ndo foram explicadas.

Apesar da grande quantidade de estudos voltados a influéncia de variaveis bioticas e
abioticas, distribuicao e dispersdo de bactérias aquaticas, pouco se sabe ou foi explorado
em regides subtropicais. De acordo com nossos resultados, podemos ver o quanto as
condi¢des ambientais associadas com o espaco explicam grande parte da variacdo
encontrada nas lagoas costeiras do litoral norte do Rio Grande do Sul. Por essa razdo e
sabendo a importancia desses organismos, estudos complementares considerando esta
regido e demais areas subtropicais, devem ser realizados a fim de caracterizar o
ambiente e as comunidades bacterianas desses ecossistemas aquaticos. Assim, pesquisas
compreendendo o papel do bacterioplancton e biofilme em lagoas costeiras sdo
fundamentais para a compreensao do seu papel na alga microbiana e na estruturagao das
comunidades dos demais organismos desses corpos d’agua.

Conclusao
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Com os dados obtidos até o momento, ¢ possivel observar que as comunidades de
bactérias planctonicas e perifiticas sdo distintas tanto em termos de riqueza (340 e 663
OTUs detectados, respectivamente) como em termos de abundancia de diferentes
grupos taxondmicos. Por exemplo, enquanto a classe Cyanobacteria foi a mais
abundante em todos os sitios amostrais, Actinobacteria foi muito mais abundante no
bacterioplancton do que nos biofilmes. Além disso, as classes Bacilli e Deinococci
ocorreram apenas nas comunidades de biofilme. Por fim, as RDAs também
demonstraram que varidveis ambientais diferentes influenciam a variagdo de cada
comunidade, indicando que ha uma especializagdo dos grupos taxondmicos em funcao
do tipo de habitat e evidenciando o papel do filtro ambiental neste sistema de lagoas
rasas.
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Tabela 1. Caracteristicas ambientais e bidticas das cinco lagoas estudadas (n = 6; 3 na
zona pelagica e 3 nos bancos de macrofitas emergentes nas margens). Sao apresentadas
apenas as variaveis ambientais significativamente correlacionadas com a variagcdo das
comunidades de bactérias (valores médios; ver métodos).

Ramalhete Passo Marcelino Custddia Cidreira

S 29°45.566 # S 29°51.969 S 29°53.218 S 30°00.951 = S 30°13.956

Coordenadas Geograficas W 50°08.570 W 50°06.315 W 50°15.160 W 50°11.337 W 50°15.959

Profundidade Maxima da Lagoa (cm) 190 150 60 150 90
Silica (mg.L-1) 9,57 7,37 12,73 0,88 5,35

Nitrogénio Amoniacal (mg.L-1) 0,13 0,11 0,05 0,32 0,22
Fosforo Reativo Soluvel (mg.L-1) 0,01 0,07 0,22 0,13 0,07
Carbono Inorganico Dissolvido (mg.L-1) 2,67 4,24 30,81 9,20 2,22
Sélidos Suspensos Volateis (mg.L-1) 8,83 5,83 18,67 36,83 7,67
Oxigénio Dissolvido (mg.L-1) 7,45 8,73 7,00 8,40 7,35
Temperatura da Agua (°C) 23,13 25,60 25,47 25,35 27,05

Riqueza de OTU's no bacterioplancton 194 135 78 67 111
Riqueza de OTU's no perifiton 266 164 165 298 375

Tabela 2. Importancia relativa do ambiente puro (E), espaco puro (S) e as fracdes
compartilhadas (E + S) na variagdo das assembleias bacterianas, expressa como valores
de R? canonicos ajustados, considerando o conjunto de dados total e separadamente para
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as assembléias planctonicas e perifiticas. As fragdes significativas sdo indicadas com

asteriscos.

Bactérias Planctdnicas (n=15)

Bactérias Perifiticas (n=15)

Bacteria Total (n=30)

Ambiente puro (A) 0.216™* 0.091* 0.419*

Espago Puro (E) 0.180** 0.066 0.088*

E+S 0.192 0.592 0.065

Nao explicado 0.412 0.251 0.428
DIC, S8V, transp prof, cloA, cond

Ambiente selecionado cloA, prof, transp, SSV

MEM's selecionado 1,3,5, 6,12, 24, 27, 28,29

1,2,9 14

6, 14

cloA: clorofila a; transp: transparéncia;
cond: condutividade.

p < 0.05, **p < 0.001

DIC: Carbono inorganico dissolvido; S5V: sdlidos suspensos volateis; prof. profundidade maxima da lagoa

Figura 1: Indices de diversidade de Shannon (A) e Simpson (B) comparando ambas as
comunidades quanto a sua riqueza e diversidade bacteriana. Os circulos representam os
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pontos fora da curva, as linhas escuras representam os desvios padrdes e a barra preta a

média dos dados obtidos.
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Figura 2: Abundincia média relativa das OTUs, agrupadas em nivel de classe, por
lagoa e tipo de comunidade. “Outros” corresponde a soma das abundancias das OTUs
pertencentes as classes menos abundantes do que as representadas no grafico.
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Figura 3: Representacdo da porcentagem de contribuicdo relativa do ambiente e do
espaco sobre a comunidade bacteriana considerando o conjunto de dados total (A), no
bacterioplancton (B), e no perifiton (C).
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