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Os microrganismos apresentam uma imensa diversidade genética e desempenham funcdes
Unicas e cruciais na manutencdo de ecossistemas, como componentes fundamentais de cadeias
alimentares e ciclos biogeoquimicos da Terra. Estima-se que o numero total de células
procariéticas no planeta esteja em torno de 4 a 6x10*. Muito do que conhecemos sobre a biologia
microbiana é devida a utllizacdo de métodos de cultivo celular. No entanto, metodologias
baseadas em cultivo néo alcangam a diversidade total das amostras ambientais uma vez que mais
de 99% da diversidade microbiana ndo é passivel de cultivo pelos métodos classicos, estando
inacessivel para pesquisa béasica e aplicacdo biotecnolégica. Esse problema vem sendo
contornado com o advento das técnicas de metagendmica, as quais vém permitindo analisar DNA
extraido de amostras ambientais (eDNA - Environmental DNA), através de métodos de sele¢éo
funcional ou seqiienciamento total, o que possibilita a caracterizagédo do pool genético de amostras
ambientais. O termo metagenoma é derivado do conceito estatistico de meta-analise (0 processo
de combinar estatisticamente analises separadas) e gendmica (a analise ampla do material
genético de um organismo). Em linhas gerais a estratégia se baseia na extracdo de DNA de
amostras ambientais, fragmentacdo aleatéria, clonagem e sequenciamento. O estudo de
metagenomas consiste ainda de uma diversidade de andlises complementares sobre determinado
ambiente do qual tenham sido extraidas amostras de DNA ou RNA. Esta técnica tem a vantagem
de permitir a amostragem de bactérias e outros microorganismos incapazes de crescer em cultura,
permitindo avaliar um potencial biotecnolégico ainda desconhecido. A popularizacdo dos estudos
em metagendmica se deu a partir do trabalho de Venter e colaboradores (2004), realizado com
amostras coletadas no Mar de Sargaco, localizado ao redor de Bermuda no Atlantico Norte. Neste
trabalho, o eDNA obtido foi submetido ao seqiienciamento por shotgun revelando a existéncia de
cerca de 1,2 milhdes de genes e 1800 espécies de bactérias diferentes, superando
significativamente as expectativas iniciais. Depois desse trabalho, diferentes tipos de amostras
ambientais vém sendo analisadas em varios locais do mundo. Recentemente, 0 mesmo grupo de
pesquisa publicou um artigo que descreve o sequenciamento de mais de 6 bilhbes de pares de
base de DNA (duas vezes o genoma humano) e a identificacdo de mais de 6 milhdes de proteinas
diferentes. Assim, a metagen6mica é a mais avancada estratégia molecular usada para estudos
de microorganismos ambientais. Ela permite obter conhecimento quanto: a avaliagdo da
biodiversidade de uma amostra, proporcionando a obtencdo de seqiiéncias representativas de
muitos organismos diferentes simultaneamente; a complexidade metabdlica presente na amostra;
a ecologia molecular de populacdes de microorganismos bem como de sua evolucdo; a obtencéo
de genoma completo de espécies bacterianas individuais; a biotecnologia, sendo possivel obter
enzimas e metabdlitos com novas propriedades de interesse industrial. Outra aplicagao
biotecnolégica € o desenvolvimento de estratégias de monitoramento e biorremediacéo de impacto
ambiental. Assim, o estudo da diversidade microbiana se tornou uma das linhas de pesquisa mais
relevantes, ndo somente por seu papel no conhecimento da funcdo, estrutura e evolugdo das
populagdes que compdem uma comunidade de bactérias, mas também como fonte importante de
pesquisas médicas e biotecnoldgicas. Neste contexto, a Rede Metagenoma-NE vem trabalhando
com diferentes amostras ambientais, visando a identificacdo da biodiversidade microbiana de
diferentes biomas da Regido Nordeste e a identificacdo e caracterizacao funcional de genes com
potencial biotecnoldgico. Testes de sele¢do funcional em bibliotecas de metagenoma foram
padronizados e varios clones foram identificados com fun¢cdes de interesse como: resisténcia a
agentes mutagénicos, a salinidade e metais, degradacdo de hidrocarbonetos, producdo de
surfactantes e biopolimeros. Estes clones estdo sendo subclonados em vetores de expresséo e as
proteinas purificadas para caracterizagcao funcional. Em paralelo foram geradas mais de 80 mil
seqliéncias por pirosequenciamento para oito amostras ambientais, cujas andlises indicam a
presenca de uma rica biodiversidade em espécies e metabdlica.
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