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Introducao

As cianobactérias (filo Cyanobacteriota), sdo micro-organismos
gram-negativos capazes de fazer fotossintese oxigénica e apresentam
uma grande diversidade genética e fisiologica. Elas habitam uma ampla
variedade de ambientes, incluindo locais contaminados por metais
pesados como o arsénio (As), como corpos de agua provenientes de
residuos de mineracdo. Estudos mostram que as cianobactérias
desempenham um papel no ciclo biogeoquimico do As, podendo
crescer e metabolizar esses contaminantes, com respostas fisiologicas,
bioquimicas e gendmicas envolvidas na adaptacdo ao estresse causado
pelo As.

Objetivos

A proposta visa caracterizar o potencial genético de metabolizar
arsenito em seis linhagens da Colecao de Cianobactérias e Microalgas
da UFV (CCM-UFV) por meio de técnicas de prospeccao molecular.
Além disso, foram analisados os genes arsB e arsM e os efeitos do
arsenito no metabolismo priméario das linhagens. Os resultados serdo
usados para selecionar linhagens com potencial para biorremediacao.

Material e Métodos
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Amplificacdo e sequenciamento dos genes Analise molecular
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Figura 1. Fluxo esquematico das etapas desenvolvidas durante o estudo.
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Resultados e Discussao

arsh Os resultados incluem o
sequenciamento dos genes acr3,
gene com mesma fungao, porém
estruturalmente diferente do arsB e
também o gene arsM. Foi observado
uma topologia diferente para o gene
acrd em comparagcdo com a
«* gistematica tradicional,
ey I provavelmente pela ocorréncia de
Figura 2. Reconstrucdo filogenética realizada com base no método de pI‘OceSSOS de delegao e reaqUiSi(;aO

maxima verossimilhanca. As sequéncias acr3 arsM obtidas nesse

estudo estdo destacadas com um circulo preto. Foi realizado o teste de genic a nas Ci anobactérias.

bootstrap com 1.000 reamostragens e valores de >50% estdo descritos
na frente dos nos relevantes.

Com relacdao ao gene arsM notou-se uma evolugao congruente com a
diversificacdo dos grupos de cianobactérias. Nas analises metabolicas,
foram observadas variacdes nos conteados de pigmentos, proteinas,
aminodacidos e glicogénio entre as linhagens e fases de crescimento. A
presenca de arsenito afetou a mobilizacdo proteica e o metabolismo de
reservas, especialmente em linhagens heterocitadas na fase estacionaria.

Conclusoes

A maior variacdao na topologia do gene acr3 em comparacao ao gene
arsM, quando analisado os diferentes morfotipos, pode ser explicada por
sua ambiguidade funcional. Também foi possivel observar efeitos do
arsenito sobre o metabolismo desses individuos, como o actamulo de
reservas e a mobilizacdo proteica.
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