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Justificativa: A salinidade é um fator determinante na composicao taxonémica de
comunidades bacterianas, havendo uma diferenca marcante entre ambientes
marinhos e de agua doce. Além disso, existe um gradiente de atividade entre bactérias
dulcicolas e salinas que pode ocorrer devido a caracteristicas intrinsecas desses
organismos ou a diferenca de disponibilidade de nutrientes entre os ambientes. Com
o crescimento de informacdes em bancos de dados de metagenémica € possivel
investigar a primeira hipétese a nivel genotipico (presenca de genes ou atividade
potencial) com amostras de diferentes locais para verificar se ha um padrédo
consistente de genes funcionais entre as comunidades bacterianas de diferentes
salinidades. 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 metagendmica. Metodologia: Foram selecionadas 4 amostras
de cada salinidade do banco de dados MGnify (https://www.ebi.ac.uk/metagenomics/).
Suas composicdes (taxondmica e funcional) foram analisadas no RStudio
considerando os 10 filos/genes mais abundantes. Diferencas entre amostras de agua
doce e marinha foram testadas através de Analise Permutacional Variancia
Multivariada (PERMANOVA) e os padrfes foram analisados de maneira exploratoria
através Andlise de Componentes Principais (PCA). Resultados: A PERMANOVA néo
apontou diferencas em nivel de filo (Pseudo-F = 1,39; P = 0,245) ou de genes
funcionais (Pseudo-F = 1,30; P = 0,157) entre as salinidades. A ACP (CP1 =40,4% e
CP2 = 24,4%) com os filos bacterianos indicou uma maior variabilidade das amostras
de agua doce. A composicao de filos apresentou uma tendéncia esperada, com maior
representatividade de Bacteroidetes, Cianobacteria, Actinobacteria em agua doce e
Nitrospinae e Proteobacteria em amostras marinhas. A ACP com os genes funcionais
(CP1 = 28,3% e CP2 = 22,8%) indicou grande variabilidade das amostras tanto de
agua doce quanto marinhas, sem uma clara distincdo de composi¢céo de genes mais
representativos.
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