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E com grande satisfagdo que publicamos a
26" edicdo da revista Microbiologia in Foco. Na
reportagem de capa, vamos abordar um assunto
instigante - a origem, evolugao e o futuro da vida no
Universo — tema de pesquisa da Astrobiologia. Duas
missdes espaciais altamente complexas tém
lancado luz sobre este tema, como a Misséo
Internacional Rosetta, planejada pela Agéncia
Espacial Europeia (ESA), por meio da qual um robd
aterrissou pela primeira vez sobre um cometa, e a
exploracao do robd Curiosity sobre o solo marciano, uma iniciativa da
agéncia espacial americana ( N a s a ), que busca evidéncias da existéncia
de seres vivos fora da Terra.

A matéria intitulada Trajetéria em 8 passos rememora a iniciativa,
capacidade e perseveranca de brasileiros ilustres que, em uma época de
escassos recursos técnico-cientificos, demonstraram a importancia dos
micro-organismos como causadores de doengas e suas vias de transmisséo.
Eles implementaram ag¢des que resultaram na criagdo dos Institutos
Butantan, Fundagéao Oswaldo Cruz, além do Servigo Sanitario de Sdo Paulo,
dirigido por Emilio Ribas e do Instituto Bacteriolégico, dirigido por Adolfo Lutz.

A reportagem sobre a vacinag&o contra o virus Ebola esclarece o
atual estado da arte sobre o tema, trazendo os ultimos avangos no
desenvolvimento e testes clinicos de preparados vacinais contra esta doenca
de altissimas taxas de morbidade e mortalidade, particularmente no
continente africano. Duas vacinas contra a doencga ja comecaram a ser
testadas em larga escala em humanos na Libéria, Guiné e Serra Leoa. Por
fim, um grupo de pesquisadores do Departamento de Ciéncia do Solo,
ESALQ/USP, apresenta uma revisdo muito interessante sobre o Microbioma
de Solos Brasileiros com suas caracteristicas e peculiaridades. Nos biomas
encontrados no territério brasileiro - a Amazénia, a Caatinga, o Cerrado, o
Pantanal, a Mata Atlantica e o Pampa - a comunidade microbiana responde
pela base da cadeia trofica e interfere nos processos biogeoquimicos e
geomorfoldgicos que ocorrem nos solos que os sustentam. Agradecemos a
todos que colaboraram com este numero da revista Microbiologia in Foco e
contamos com a participa¢ao dos colegas para futuras edigoes.

Roxane Maria Fontes Piazza (1)
Sergio Eduardo Longo Fracalanzza (2)
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(Notas

Revista traz revisao de bacterioterapias contra o cancer

A revista Science, da American Society for the
Advacement of Science (AAAS), dedicou sua edigdo de 3
de abril aos ultimos achados nas areas de imunologia e
imunoterapia do cancer. Um dos textos da publicacao faz
uma revisao de varios estudos sobre como a microbiota
de cada organismo pode ampliar ou reduzir o risco de
tumores e sobre o uso de micro-organismos no
tratamento de canceres. O texto lembra que ja existem
10 oncovirus conhecidos. E o caso do virus do papiloma
humano (HPV). Além disso, para eliminar competidores,
muitas enterobactérias, como a E. coli, desenvolveram
mecanismos para danificar DNA, um processo que pode
levar a mutagcdes nos tecidos do hospedeiro,
contribuindo para a carcinogénese. Lesdes constantes
nas mucosas também podem comprometer o equilibrio
com a microbiota, fazendo com que os microbios
interfiram na resposta imunolégica do organismo a
infeccoes e tumores. Por outro lado, os micro-
| organismos podem representar alternativas terapéuticas
contra o cancer. Um exemplo é o Bacillus Calmette-
Guerin (BCG), usado no tratamento de alguns canceres
de bexiga parainduzir uma reag¢ao antitumor. Nas ultimas
| décadas, algumas vacinas baseadas em bactérias tém
sido pesquisadas. Mas a biologia sintética € a mais
promissora das opgoes terapéuticas contra o cancer. Ao
fazer a reengenharia de bactérias, programando-as para
liberar biomoléculas direto nos tumores, ela permite
minimizar os danos colaterais aos tecidos saudaveis.

L. i s Fonte: Cancer and the microbiota, by Wendy S. Garret (Science, abril)
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Pesquisa avalia risco de transmissao de virus de morcegos para humanos

Uma pesquisa da Divisao HNV africano entre as duas
de Biologia Estrutural da espécies, os pesquisadores
Universidade de Oxford levantou analisaram a interacao entre sua

informagdes sobre uma possivel
disseminacao de um henipavirus
africano entre humanos. Mais de
uma duzia de grupos de
patégenos chamados de
henipavirus (HNV) foi detectada
na Africa, onde morcegos
frugivoros — reservatérios dos
virus asiaticos relacionados
Nipah — sado frequentes nas
proximidades de povoados. Para
avaliar o risco de transmissao do

glicoproteina e a superficie de
uma célula humana. Os
resultados mostraram que o virus
africano adere de forma menos
eficiente ao receptor humano do
que seu similar asiatico. Mas os
autores alertam que os
receptores de morcegos e
humanos diferem por apenas trés
aminoacidos, e os virus poderiam
usar uma estratégia parecida
parainvadir as células humanas.

Fonte: Molecular recognition of human ephrin B2 cell surface receptor by an emergent African
\henipavirus, by Benhur Lee et al. (PNAS, margo)
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Virus da dengue tem genoma recodificado

Um estudo da Stony Brook
University concluiu que o genoma do
virus da dengue pode ser
recodificado para ter seu poder
atenuado nas células de mamiferos.
Amaneira como insetos e mamiferos
codificam proteinas é diferente, e o
genoma viral evoluiu para usar de
forma eficiente o equipamento de
cada um desses hospedeiros.
Pensando nisso, Eckard Wimmer e
colegas reconfiguraram o genoma
do virus da dengue seletivamente,
de modo a reduzir sua preferéncia
pelo modo de codificagao de
proteinas dos mamiferos. Com isso,

0 virus da dengue aumentou seus
niveis nas células dos insetos, mas
ficou bastante atenuado nas células
de camundongos recém-nascidos.
Apesar da menor viruléncia, o virus
reconfigurado induziu, entre os
camundongos, a formagao de
anticorpos que puderam ser
transmitidos pelas fémeas aos seus
descendentes. Nesses filhotes, os
anticorpos tiveram efeito protetor
contra o virus selvagem da dengue.
Para os autores, essa estratégia
poderia ser usada para
desenvolver uma nova vacina
contraovirus dadengue.

Fonte: Large-scale recoding of an arbovirus genome to rebalance its insect versus mammalian preference,by Sam H. Shen et al. (PNAS, marco)
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Herpes-virus aumenta resposta imunologica a gripe

Membro da familia do gripe, David Furman e colegas Esse efeito ndo foi constatado
herpes, o citomegalovirus tem o compararam 236 variaveis quando se testou um virus
poder de estimular a resposta relacionadas a imunidade. Entre os relacionado, o Epstein-Barr virus.
imunolégica em individuos jovens, mais jovens, os individuos O resultados mostram que,
de acordo com um estudo da infectados com o citomegalovirus diferentemente de um parasita, o
Universidade de Stanford. Depois apresentaram atividade citomegalovirus fortalece aresposta
de analisar amostras de sangue de imunoldgica mais forte do que os imunologica das pessoas jovens
91 voluntarios saudaveis que néo infectados, principalmente no contra o virus da influenza e, possi-
receberam uma vacina contra a que diz respeito a vacina da gripe. velmente, contra outras infecgoes.

\_ Fonte: Cytomegalovirus infection enhances the immune response to influenza (Science Translational Medicine, abril) )

Laser fracionado eleva eficacia de vacina por via cutanea

pesquisadores da Harvard um conjunto de microagulhas, para
Medical School, de Boston. A obter uma recuperagdo mais
aplicacao de vacinas na pele, em rapida. A aplicacao foi precedida de
vez do musculo, é capaz de um tratamento com laser
produzir uma reagéo imunoldgica fracionado, que provoca uma
mais forte contra alguns virus. reacao inflamatdria local, elevando
Mas o método ndo é amplamente a protecdo da vacina. Os
adotado por causa das taxas camundongos submetidos ao pré-
relativamente altas de dor e tratamento com laser sobreviveram
o irritacdo e da dificuldade para a posterior exposicdo ao virus
~ Uma estratégia de agministrar substancias por essa H1N1. Entre os que sé foram
Imunizagao por via cutanea pogje_rla via. Pensando nisso, Mei Wu e seu  vacinados, 30% ficaram imunes. A
melhorar a protegao imunoldgica  {ime desenvolveram uma técnica abordagem combinada também
contra os virus da gripe ereduziras  jnqolor e sem lesdes para conferiu protecio contra outros
taxas de mortalidade, segundo jnocylacao cutanea. Eles usaram  virus H3N2.

Fonte: Effective and lesion-free cutaneous influenza vaccination, by Ji Wang, Bo Li, and Mei Wu. (Science, abril)
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Em busca de vida no espaco

Missbes espaciais tém ajudado a responder questionamentos sobre a origem dos seres vivos em

nosso planeta e sobre a existéncia de micro-organismos em outros astros do Sistema Solar

Vanessa Vieira

Robo-jipe Curiosity em
solo marciano: metano
detectado pode ser indicio
de microbiota no subsolo
do planeta vermelho

Duas missbes espaciais
tém langado luz sobre alguns dos
grandes temas de pesquisa da
Astrobiologia — ciéncia que estuda
a origem, evolugao e o futuro da
vida no Universo. A expedigao
Rosetta, da Agéncia Espacial
Europeia (ESA), por meio da qual
um robd aterrissou pela primeira
vez sobre um cometa, vem
ajudando a investigar a origem da
vida em nosso planeta. Ja a

“?I“ B —

exploracdo do robé Curiosity
sobre solo marciano, uma
iniciativa da agéncia espacial
americana (Nasa), busca
evidéncias da existéncia de seres
vivos fora da Terra. “As
informagbes trazidas por essas
missdes sao as noticias do ano na
area de Astrobiologia”, afirma
Douglas Galante, pesquisador do
Laboratorio Nacional de Luz
Sincrotron (LNLS).

Crédito: NASA / JPL-Caltech / Malin Espacgo Ciéncia Sistemas

Até o momento, o
principal feito da missdo Rosetta
foi enfraquecer a tese de que a
agua — e possivelmente a vida —
teria chegado a Terra por meio
de varios choques com
cometas. Diferentemente dos
planetas —que passaram porum
longo processo de resfriamento,
durante o qual suas rochas se
solidificaram e derreteram
diversas vezes, sofrendo



alteracdes quimicas — os cometas,
por suas menores dimensdes, nao
passaram por essas trans-
formagdes, preservando uma
composicao bastante similar
aquela do periodo de formacgao do
Sistema Solar, ha 4,5 bilhdes de
anos. Por essa razao, a
semelhanca entre o tipo de agua
do cometa 67P/Churyumov-
Gerasimenko e a da Terra
reforcaria a tese de que as
moléculas desse liquido vital foram
trazidas ao nosso planeta por meio
de colisdes com esse tipo de corpo
celeste. Para verificar essa
hipétese, as moléculas de H2O
encontradas na superficie do
cometa foram analisadas por dois
espectrdmetros e um sensor de
pressao a bordo da sonda Rosetta.
Mas o resultado mostrou que a
quantidade de deutério (um tipo de
hidrogénio pesado) presente na
agua do cometa € mais abundante
do que na agua terrestre. “Por ora,
ganham forga outras duas teses: a
de que boa parte das moléculas de
gelo ja estava no envelope dos
ingredientes que formaram a Terra
e a de que outra parte da agua
pode ter chegado ao planeta pelo
choque com asteroides”, afirma
Eduardo Janot Pacheco,
presidente da Sociedade Brasileira
de Astrobiologia e professor do
Instituto de Astronomia, Geofisica
e Ciéncias Atmosféricas da
Universidade de Sao Paulo.

Uma dessas teses, por
sinal, podera ser posta a prova
dentro de pouco tempo. A
agéncia espacial japonesa, Jaxa,
lancou em dezembro a sonda
Hayabusa 2, que, apos percorrer
300 milhdes de quildbmetros, deve
chegar, em 2018, ao asteroide
1999 JUS3 para coletar amostras.
Além disso, a Nasa planeja
lancar em 2016 a espagonave
OSIRIS-REX, com destino ao
asteroide Bennu, aonde deve
chegar em 2019. Segundo a

agéncia espacial americana,
esse asteroide, rico em carbono,
registra os primérdios da histéria
do Sistema Solar e pode conter
0s precur-sores moleculares da
origem da vida e dos oceanos da
Terra.

Atividade biolégica

Enquanto a origem da
vida no planeta azul néo é
plenamente esclarecida, sao
cada vez maiores os indicios de
que pode haver vida no planeta
vermelho. Em dezembro, o robd

Curiosity, da Nasa, detectou
picos de emissao de metano em
Marte. “O metano é um
biomarcador de atividade
biolégica”, diz Douglas Galante,
sobre o gas que, na Terra, é
liberado por seres vivos ou pela
decomposicdao de matéria
organica. “Isso foi interpretado
por alguns como um sinal certeiro
de vida em Marte, mas, ainda que
esse metano esteja sendo
liberado por processos geol6-
gicos abaixo da superficie,
reforga-se a possibilidade de que
haja agua liquida no subsolo
marciano, para que essas
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Rosetta se aproxima do 67P/Churyumov-Gerasymenko: tipo de agua
encontrado enfraquece a tese de que cometas trouxeram a vida a Terra




Crédito: Bryan Versteeg / Mars One

Simulagéo do projeto Mars One para assentamento em Marte

: micro-organismos poderiam ser uma alternativa para

produzir oxigénio e reconstituir atmosfera do planeta, criando as condigdes necessarias para sobrevivéncia humana

reagdes ocorram”, afirma o
pesquisador do LNLS. “Ressus-
citou-se a esperanca de vida
microbiana no subsolo, mesmo se
0s picos de emissado duraram
apenas dois meses”, diz Eduardo
Janot, da Sociedade Brasileira de
Astrobiologia. Para os especialis-
tas da area, € justamente sob a
superficie de Marte que pode se
esconder uma microbiota
remanescente do periodo em que
havia grandes quantidades de
agua e, provavelmente, vida no
solo do planeta vermelho.

Até um bilhdo de anos
atras, boa parte da superficie de
Marte era coberta por bacias
hidrograficas e oceanos. Imagens
de nosso vizinho de Sistema Solar
feitas bem de perto por sondas
espaciais mostram uma topografia
onde se delineiam leitos de rios,
fundos de lagos e mares. “Isso
sugere que o planeta ja teve

temperaturas acima de 0°C e uma
atmosfera, além de um sistema

hidrolégico ativo na superficie, com
oceanos, rios e lagos”, afirma
Douglas. Nitrogénio € um
elemento quimico essencial em
todas as formas de vida terrestre.
“A descoberta, pelo robd Curiosity,
de nitratos no solo marciano, uma
forma de nitrogénio de facil
assimilacdo por seres vivos,
mostra que micro-organismos
marcianos poderiam ter
incorporado nitrogénio para
fabricar componentes essenciais
de suas células”, diz Janot.

O fim dessa era de
condi¢cdes favoraveis a vida no
planeta vermelho estaria
relacionado ao seu resfriamento.
“Por ser menor do que a Terra,
Marte se resfriou mais rapido. Isso,
entre outras razdes, afetou seu
campo magnético, um dos
responsaveis por evitar a perda de
atmosfera e de agua do planeta”,
diz o pesquisador do LNLS. “Sem o
campo geomagnético, o vento
solar varreu a atmosfera e, com
isso, acelerou a perda de agua
para o espago”, acrescenta
Douglas Galante.

Extremofilos

Caso ainda haja vida em
Marte, que tipo de seres povoaria
0 solo marciano? Se ha um
consenso na comunidade
cientifica é que, se houver vida no
planeta vermelho, ela sera
microbiana. “Além de representar
quase 90% de toda a matéria viva
na Terra, os organismos
procariotos estdo no planeta ha
pelo menos 3,5 bilhdes de anos,
enquanto o Homo sapiens surgiu
ha cerca de 2 milhdes de anos”,
diz Douglas Galante. “Por isso,
por uma questao de bom senso, a
probabilidade de encontrar vida
microbiana parece ser bem
maior”, afirma.

A aposta de que esses
micro-organismos vivam abaixo
do solo se deve as condicdes
extremamente desfavoraveis a
vida na superficie do planeta. Ali,
a temperatura varia entre -120°C
e 30°C, a pressao é quase 1.000
vezes inferior a da Terra, o
oxigénio é escasso e a radiagao
intensa. Sob o solo do planeta,




onde se acredita que haja uma
camada de solo congelado — o
chamado permafrost — a
temperatura deve variar entre
0°C e -30°C , uma condic¢ao que,
em nosso planeta, ja é suficiente
para a sobrevivéncia de alguns
tipos de micrébios. “Ja temos
hoje, na Terra, seres vivos que
poderiam sobreviver num
exoplaneta”, diz Eduardo Janot.
O presidente da
Sociedade Brasileira de
Astrobiologia baseia sua
afirmacao nos estudos feitos com
os chamados extremofilos,
micro-organismos capazes de
sobreviver nos ambientes mais
hostis de nosso planeta. Um
desses estudos, por exemplo,
chamado de O Ambiente
Microbiolégico Antartico como
Modelo de Estudos em
Astrobiologia, realizado em
parceria por pesquisadores
brasileiros, chilenos, argentinos e
russos, isolou microébios
extremofilos de varios tipos de
amostras da Antartida para
identificar os mais adaptados ao

Extremofilos: alguns micro-organismos adaptados aos ambientes
mais hostis da Terra poderiam sobreviver em outros planetas

frio e mais resistentes a radiacao
ultravioleta. O objetivo era
submeté-los, depois, a
simulagdes de ambientes extra-
terrestres. Na ocasido, 163 cepas
de bactérias foram isoladas como
possiveis candidatas a
sobrevivéncia forada Terra.

Colonizacao de Marte

Os micro-organismos
extremofilos também poderiam
ser uma alternativa para que, um

Leito de rio marciano fotografado pela sonda Mars Express: cientistas

acreditam que planeta ja foi coberto por oceanos que abrigaram seres vivos

dia, possa haver vida inteligente
em Marte, como pretende o
projeto Mars One, do engenheiro
holandés Bas Landorp, que
planeja instalar uma colbnia
humana em Marte a partir de
2025. Para alguns especialistas,
determinadas bactérias
poderiam ajudar a tornar
realidade esse projeto, que, para
muitos, ainda parece um roteiro
de ficcao cientifica. “Com a ajuda
de bactérias que liberam oxigénio
em seu metabolismo seria
possivel reconstituir a atmosfera
de Marte”, afirma Eduardo Janot.

Para Douglas Galante, as
solugdes biotecnoldgicas
desenvolvidas para garantir a
ocupacao de Marte poderiam
gerar um grande aprendizado
sobre uma utilizagdo mais
racional dos recursos
disponiveis na Terra. “Para
colonizar Marte, teremos de criar
ferramentas para extrair agua e
oxigénio de fontes muito mais
dificeis e para reprocessar e
reutilizar todo tipo de dejetos”, diz
ele. “Um exemplo disso é a
técnica de dessalinizacao de
agua ja usada em varios locais
do mundo, que é baseada num
projeto de reaproveitamento de
urina desenvolvido para a
industria aeroespacial”’, afirma.




Novas fronteiras

Dentro do Sistema Solar, a
busca de vida fora da Terra nao se
restringe a Marte. Nos ultimos anos,
as luas geladas de Jupiter e
Saturno também tém sido vistas
como alguns dos ambientes mais
propicios a vida fora de nosso
planeta. “Em Europa, uma das luas
de Jupiter, detectou-se, com
medidas de radar, a presenca de
um oceano liquido dezenas de
quildmetros abaixo da superficie”,
diz Douglas. “Por tudo o que
conhecemos da vida na Terra,

quando ha agua, ha micro-
organismos”, completa.

Caso essas medicdes se
confirmem, a grande novidade
estaria na fonte de energia que
propicia a existéncia de vida.
Diferentemente da Terra, onde a
fonte primaria de energia é o Sol,
nos satélites jupiterianos essa
fonte seria a proximidade do
planeta gigante. Para se ter uma
ideia, Jupiter possui massa 318
vezes maior do que a da Terra, um
diametro 11 vezes superior ao
terrestre e um volume 1.317 vezes
maior. Esse tamanho lhe rende
uma enorme forgca de atracéo,

capaz de esticar e dobrar o interior
de suas luas cada vez que elas se
aproximam, num processo que
mantém o nucleo desses satélites
aquecido. “E um processo
semelhante ao de uma forja, em
que vocé dobra um metal varias
vezes, e ele acaba esquentando
por essas deformacgbes, afirma o
pesquisador LNLS. “Se chegar-
mos a detectar a existéncia de
seres vivos nessas luas, seriam
formas de vida que independem da
luz do Sol, que estariam, por
exemplo, associadas a processos
vulcanicos gerados por essa
atividade gravitacional”, projeta.

O que é a Missao Rosetta

A Missao Internacional Rosetta foi
planejada pela Agéncia Espacial Europeia
(ESA) com o objetivo de analisar o solo de um
cometa, astro considerado um vestigio dos
primordios do Sistema Solar. Com custo de 1
bilhdo de euros, a sonda Rosetta foi langada
em margo de 2004 a bordo de um foguete
Ariane 5 (01), do Centro Espacial Europeu de
Kourou, na Guiana Francesa. Em agosto de
2014, depois de viajar 400 milhdes de
quilédmetros, ela entrou na orbita do cometa
67P/Churyumov-Gerasimenko (02). A sonda
foi batizada em homenagem a Pedra de
Roseta, uma placa descoberta por soldados
franceses em 1799, no Egito. Por possuir
gravacgdes de hierdglifos e sua tradugao em
grego, ela permitiu aos pesquisadores
decifrar a escrita egipcia. Agora, os cientistas
esperam que a sonda Rosetta (03) ajude a
desvendar a origem do Sistema Solar. Dotada
do robd Philae (04), a sonda € equipada com
uma série de instrumentos que permitem
extrair amostras do solo, fazer experimentos
e transmitirimagens para a Terra. /
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Entrevista ........ ...

Um modelo para a vida fora da Terra

Vivian Pellizari, do Laboratério de Ecologia Microbiana do Instituto Oceanografico da
Universidade de Sao Paulo (USP,) falou a Microbiologia in Foco sobre a contribuigao
das pesquisas com extremaofilos a busca de micro-organismos em outros planetas

{Microbiologia
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Entrevista ¢:... 7.

Um artigo publicado em
Janeiro na revista Astrobiology,
da agéncia espacial americana
(NASA) sugere que leitos
arenosos fotografados pelo robo
Curiosity em solo marciano
podem ter abrigado micro-
organismos no passado. As
imagens mostram uma formagao
que lembra um lago ressecado
— um ambiente que, na Terra, é
tipicamente ocupado por colénias
de micro-organismos, que
induzem a formacgéo de
estruturas sedimentares
caracteristicas. Apos analisar as
imagens do Curiosity, os autores
do artigo constataram
semelhancgas entre as formagbes
no solo marciano e estruturas
esculpidas por micro-organismos
na Terra. Segundo a
geobiologista americana Nora
Noffke, se encontradas em
nosso planeta, tais formacées
seriam interpretadas como o
registro de um ecossistema
dominado por micrébios em um
lago que, posteriormente, secou
completamente. Mas que micro-
organismos podem ter vivido em
Marte? Esta é uma das
respostas que os pesquisadores
de seres extremofilos — como a
brasileira Vivian Pellizari, do
Laboratdrio de Ecologia
Microbiana do Instituto
Oceanogréfico da Universidade
de Séo Paulo (USP) — tentam
responder. Vivian falou a
Microbiologia in foco sobre a
contribuicdo das pesquisas com
extremofilos a Astrobiologia.

O que sao extremoéfilos?

Sao organismos que conseguem
viver em condig¢oes limites
quanto a diferentes critérios,
como nutrientes, PH,
temperatura, presséo e radiagao,

Extremofilos
sao organismos
que conseguem

viver em
condicoes
limites quanto a
diferentes
critérios, como
nutrientes, PH,
temperatura,
pressao e
radiacao, entre
outros.

O estudo dos
micro-organismos
que, na Terra,
vivem em
ambientes com
condicoes
limitantes para a
vida tornou-se um
modelo para
investigar a
habitabilidade de
outros planetas e
astros.
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entre outros. Sao geralmente
fungos, bactérias e arqueias --
micro-organismos procariontes
que diferem das bactérias pela
composicao de sua parede
celular, que Ihes confere,
inclusive, maior resisténcia a
condi¢des extremas.

Por que eles se tornaram
objeto de estudo sobre a vida
em outros planetas?

As missdes espaciais
comegaram a trazer informacoes
sobre a escassez de agua, a
quantidade de metano, a
intensidade da radiagao e a
temperatura em outros corpos
celestes. Por isso, o estudo dos
micro-organismos que, na Terra,
vivem em ambientes com
condigdes similares e igual-
mente limitantes para a vida,
tornou-se um modelo para
investigar a habitabilidade de
outros planetas e astros.

Alguns desses micro-
organismos teriam o poder de
tornar outro planeta habitavel
para os demais seres vivos?
Alguns estudos sobre a vida em
oceano profundo, como por
exemplo em ambientes de
exudacgao termal e fumarolas, em
que ha escape de substratos
especificos do subsolo oceanico,
como os sulfetos e metano,
mostram que sao 0s micro-
organismos que vivem ali que
tornam esse tipo de ambiente
habitavel para as outras
espécies. SA0 micro-organismos
quimiossintéticos, que
conseguem sobreviver e gerar
energia a partir de substratos
inorganicos na auséncia de luz e
mesmo em altas temperaturas,
concentracao de sulfeto e
pressao hidrostatica.



Os extremoéfilos poderiam
tornar um planeta apto a vida
humana?

Na Terra, a atmosfera se tornou
rica em oxigénio entre 2,5 e 2,3
bilhées de anos atras,
provavelmente depois de micro-
organismos como as
cianobactérias terem surgido,
como indicam registros fosseis.
Esses micro-organismos
evoluiram a partir de ambientes
que podem ter sido similares a
areas de exudacgao termal, como
as que conhecemos hoje. Mas
nao sabemos quanto tempo foi
necessario para que a atmosfera
chegasse a um equilibrio de Q
em 20%. As bactérias tém uma
versatilidade metabdlica imensa.
E o caso daquelas que fazem
quimiossintese para produzir
energia. Experimentos como o
Biosphere 2, no Arizona, que
tentou simular as condigbes de
vida na Terra em um bioma de
vidro habitado por sete pessoas,
falharam apods alguns meses
devido ao balango da respiragao

microbiana no solo, o que fez a
concentragao de Q cair até 14%.
Outros experimentos tém sido
planejados para propiciar a vida
humana fora da Terra.

O que as pesquisas de
extremofilos na Antartida
permitem deduzir sobre o tipo
de vida que poderia haver no
subsolo marciano?
Permafrost € um solo que
permanece congelado ao longo
de milhares a milhdes de anos.
Ele ocupa grande parte das
areas polares, como o Artico e a
Antartica. Pelo fato de a matriz de
agua do solo estar congelada, o
permafrost consegue preservar
as células vivas ou sob baixo
estado metabdlico durante
milhares de anos. Os cientistas
consideram opermafrostcomo
um dos unicos ambientes em que
células vivas conseguem ser
preservadas ao longo de
diferentes eras geoldgicas. O
permafrost também ocorre em
outros planetas onde ha ou
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houve agua liquida. Muitos
estudos indicam, por exemplo,
que o planeta Marte tem uma
extensa camada depermafrost
logo abaixo da superficie do solo.
Temos trabalhado conpermafrost
na area da estacéao cientifica do
Brasil na Ilha Rei George e, neste
ano, pela primeira vez, coletamos,
dentro do Programa Antartico
Brasileiro (Proantar), amostras de
gelo diretamente no continente
antartico, no Modulo Criosferat.
Esse material comecou a ser
analisado e ja sabemos que,
assim como nos lagos
subglaciais, ha células com
tamanho de até 0,2 micrometro.
No ambiente oligotréfico, células
com dimensdes menores tém
vantagem metabdlica. Nas
regides polares, diversos habitats
simulam condi¢des analogas a
ambientes que podem existir em
Enceladus (lua de Saturno) e
Europa (lua de Jupiter),
aumentando nosso conhecimento
sobre os limites para existéncia
de vida na Terra e fora dela.

Limites para a vida: Vivian Pellizari e

outros pesquisadores coletam

amostras na Antartida
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Esperanca renovada na luta contra o ebola

Duas vacinas contra a doenca ja comecgaram a ser testadas em larga escala em humanos na
Libéria, Guiné e Serra Leoa. Mas a corrida para desenvolver uma arma segura e eficaz para a
prevencao de novos surtos dessa febre hemorragica prossegue no resto do mundo

Desde outubro do ano
passado, a epidemia de ebola vem
perdendo forca na Africa
Ocidental. Mas, segundo os
especialistas, ha uma grande
probabilidade de que haja novos
surtos num futuro préximo. Por
isso, varios paises estao
cooperando em um grande esfor¢o
para realizar testes clinicos de fase
3 de duas vacinas contra a doenca
naquele continente. Uma delas,

fabricada pelo laboratorio Merck, e
outra, desenvolvida pela
GlaxoSmithKline, foram as
escolhidas para os testes de larga
escala em humanos, depois de
estudos iniciais com voluntarios
nos Estados Unidos, Suica,
Alemanha e Inglaterra, entre
outros paises, terem indicado sua
seguranca e eficacia. Um artigo
publicado no The New England
Journal of Medicine, no inicio de
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icos de fase 3:
0as devem

abril, mostrou que a vacina do
laboratorio Merck — produzida a
partir de um virus atenuado da
estomatite vesicular, genetica-
mente modificado para transportar
glicoproteinas do virus do ebola e,
assim, induzir uma resposta
imunoldgica contra a doenga —
conseguiu estimular a produgéo de
anticorpos em todos os 40
pacientes humanos inoculados
durante os testes da fase 1.



Agora, o objetivo é realizar
testes mais amplos em
voluntarios dos trés paises
africanos mais afetados pelo
ebola. Os planos para a Libéria
sdo o0s mais ambiciosos. Alj,
pesquisadores dos National
Institutes of Health, dos Estados
Unidos, e seus pares liberianos
esperam arregimentar mais de
27.000 participantes para os
estudos. Os voluntarios, que
poderdo receber uma das duas
vacinas ou placebo, serao
recrutados em 10 cidades e na
regiao metropolitana da capital,
Monrovia. Desde o inicio de
marco, pelo menos 600 pessoas
ja foram vacinadas no pais. Em
Serra Leoa, onde a expectativa &
cadastrar de 6.000 a 8.000
voluntarios, os testes vao priorizar
profissionais da area médica,
equipes de atendimento de
emergéncia e agentes de saude,
considerados um grupo de risco
para o contagio pelo ebola. No

pais, a iniciativa nao incluira
placebos e aguarda a aprovagao
do Conselho de Farmacia local.
Para as autoridades
envolvidas nos estudos, o grande
desafio para o sucesso dos testes
sera desfazer os boatos que,
durante o surto de ebola, fizeram
com que a populagao resistisse
ao tratamento médico, o que
acabou fazendo com que a
epidemia atingisse grandes
proporgdes, infectando 24.000
pessoas e provocando mais de
10.000 mortes, segundo os
numeros mais recentes da
Organizacdo Mundial de Saude.
Para romper a desconfianca,
Stephen Kennedy, lider da equipe
liberiana envolvida nos testes,
convidou a imprensa local para
registrar sua imunizagédo. Resta
saber se o0 primeiro passo dado
pelo pesquisador sera suficiente
para transformar em realidade a
esperanga de contar, até o fim do
ano, com uma vacina capaz de

pér fim ao rastro de mortes
deixado pelo ebola.

Outras estratégias

Apesar do estagio mais
avangado desses estudos, em
outras partes do mundo, a
comunidade cientifica continua
trabalhando em novas candidatas
a vacinas contra o ebola.
Pesquisadores das universidades
de Madison e Wisconsin, nos
Estados Unidos, por exemplo,
propuseram uma versao
produzida a partir do virus inteiro
do ebola, com o gene VP30
inativado, para bloquear o
potencial patogénico do micro-
organismo.

A seguranca da vacina é
reforcada por uma segunda
inativacao do virus, por meio do
uso de peréxido de hidrogénio.
Nos testes com macacos, a
inoculagdo de uma ou duas
doses foi suficiente para garantir
a protecao contra infeccéo,
quando os animais foram
expostos ao virus Ebola Zaire.

-
)

E

)

o

o

£
t

©

=
=

(<]

2

o

£
;
=

S

O

w

Profissional de satde faz atendimento de caso de ebola em Serra Leoa: categoria sera prioridade entre os 8.000
voluntarios que devem testar a vacina no pais, onde nao havera grupos de controle, com inoculagao de placebo
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Atendimento psicossocial a familias liberianas que perderam parentes para
o ebola: autoridades sanitarias terao desafio de desfazer medo da vacina

Varias candidatas a
vacinas contra o ebola estdo em
fase de testes clinicos, mas ainda
ha questionamentos sobre sua
seguranca e sobre a alta
dosagem necessaria para
garantir sua eficacia. No caso das
vacinas baseadas no virus vivo,
em particular, muitos testes foram
interrompidos por causa de
efeitos colaterais, relata a revista
Science, da American
Association for the Advancement
of Science, ao apresentar o artigo
An Ebola Whole Virus Vaccine Is
Protective In Nonhuman
Primates, publicado na edigao de
27 de marcgo. Dai arelevancia dos
resultados promissores, ainda
que preliminares, da nova
estratégia vacinal contra o ebola.

Multiplas abordagens

Atualmente, os principais
modelos de vacinas contra o
ebola se dividem em dois grupos.
O primeiro é baseado no uso de

algumas glicoproteinas do virus
do ebola, responsaveis por
desencadear a reacéao
imunoldégica no organismo
humano. A segunda modalidade
usa outros micro-organismos
como vetores de DNA do
Ebolavirus. E o caso da vacina da
GlaxoSmithKline, que recorre a
um adenovirus de chimpanzeés,
incapaz de se replicar, para
transportar material genético de
duas cepas do virus do ebola. “Na
pratica, um pedacgo do Ebolavirus
€ colocado dentro de outro virus
nao patogénico”, explica
Mauricio Lacerda Nogueira, do
Laboratério de Pesquisas em
Virologia do Departamento de
Doencas Dermatoldgicas,
Infecciosas e Parasitarias da
Faculdade de Medicina de Sao
José do Rio Preto (Famerp).

Para produzir sua vacina,
os autores do estudo das
universidades de Madison e
Wisconsin optaram por virus
inteiros para desencadear uma

oo
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resposta imune mais ampla e
robusta do que vacinas que
transportam apenas algumas
proteinas virais. “Vacinas que
recorrem a virus inteiros, vivos
atenuados ou inativos, tém uma
longa historia de sucesso,
oferecendo protecao contra
doencas potencialmente letais,
como variola, gripe, caxumba e
sarampo”, dizem o0s
pesquisadores no artigo. Depois,
os cientistas liderados por Andrea
Marzi e Peter Halfmann retiraram
do Ebolavirus da cepa Mayinga a
area responsavel por ativar a
transcrigao viral, impedindo sua
replicacao. Na fase de testes com
primatas, a biosseguranca da
vacina foi reforgada por meio de
um tratamento com peroxido de
hidrogénio, garantindo a
inativacéao completa do virus. “A
irradiacdo com raios gama € o
procedimento tradicional para a
inativacdo do Ebolavirus, mas
pode alterar o potencial
antigénico e a eficacia protetora
davacina”, justificam os autores.

Quatro semanas apos a
imunizagao, os macacos usados
nos testes foram expostos a uma
dose letal do virus do ebola.
‘Enquanto os individuos do
grupo de controle tiveram de ser
eutanasiados, todos os animais
imunizados uma vez ou duas
vezes com a vacina
EBOVAVP30 sobreviveram”,
dizem os autores. “Por outro
lado, todos os macacos que
receberam o virus inativado por
radiacdo gama desenvolveram
sintomas severos da doenca e
tiveram de ser sacrificados”,
acrescentam. Para os
pesquisadores, os resultados
indicam a eficacia da vacina em
desencadear a reacao dos
anticorpos ao virus do ebola.
Mais um avanco na busca por
uma arma eficaz e segura para
prevenir a mais mortifera
epidemia da historia recente do
continente africano.



De 18 a 22 de Outubro de 2015

Florianépolis - Santa Catarina - Brasil

www.sbmicrobiologia.org.br

——28° Congresso Brasileiro de ==

Microbiologia

De 18 a 22 de Outubro de 2015

Prezados(as) Colegas Microbiologistas

E com enorme satisfacdo que informamos que o 28° Congresso Brasileiro de
Microbiologia, organizado pela Sociedade Brasileira de Microbiologia (SBM) sera
realizado no periodo de 18 a 22 de Outubro de 2015, no Centro Sul — Centro de

Convencoes de Floriandpolis, localizado na cidade de Florianopolis - Santa Catarina -
Brasil.

Estamos trabalhando para elaborar um evento de alto nivel cientifico e planejamos
oferecer uma programacao cientifica atrativa que abordara temas relevantes e atuais
para que voce se sinta estimulado a participar. Comece a se preparar para participar
deste congresso que esta sendo formatado pensando em oferecer, com conforto e
qualidade, ciéncia de alto nivel e a oportunidade de aproveitar tudo de bom o que a

cidade de Floriandpolis e regidao tém a oferecer.

Estamos certos de que o 28° CBM sera um sucesso!

Profa. Dfa. Marina Baquerizo Martinez

Presidente da SBM

Organizacao Apoio




MICROBIOMA DE SOLOS BRASILEIROS:
UMA VISAO GERAL

Fernando Dini Andreote, Simone Raposo Cotta, Armando

Cavalcante Franco Dias.

Departamento de Ciéncia do Solo, ESALQ/USP

RESUMO

O Brasil é reconhecido
mundialmente como uma
importante zona de hotspot de
diversidade, assumindo o posto
de principal nagao entre os paises
considerados megadiversos. O
que torna o pais tao diverso € a
ocorréncia em seu territério de
diferentes biomas, refletindo
numa enorme riqueza de flora e
fauna. No entanto, um grupo
ainda pouco conhecido quanto a
sua diversidade e funcionalidade
€ composto por microrganismos
que permeiam esses diferentes
biomas. Durante as ultimas
décadas observou-se um avango
na utilizacdo das metodologias
independentes de cultivo e o
acesso a grupos microbianos n&o
cultivados, o que permitiu a
observacdo de uma diversidade
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microbiana superior a estimada.
Essa revisao utiliza como
referéncia os solos dos principais
biomas brasileiros, na busca de
compreender a ocorréncia e a
funcionalidade desses
microrganismos nesses sistemas.
Serao abordados temas como o
conceito de microbioma e uma
breve atualizacdo nas
metodologias independentes de

cultivo.
INTRODUGAO

A ecologia microbiana se
revolucionou com a utilizacdo de
metodologias de estudo
independentes de cultivo, onde o
acesso a grande maioria dos
micro-organismos fez-se

possivel, revelando uma
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diversidade muito maior do que a
esperada. A complexidade das
comunidades microbianas
aumenta de acordo com a riqueza
de espécies e a abundancia das
mesmas, o que elege o solo como
0 ambiente mais desafiador para
o estudo da ecologia microbiana.
Dentro desta tematica,
muitos desafios podem ser
tracados. No entanto, nem
mesmo o primeiro deles, que
consiste na descricdo dos grupos
que compdem as comunidades
microbianas, esta completamente
decifrado nos solos brasileiros.
Apesar do crescente numero de
estudos nestes ambientes, pouco
se conhece sobre a extensao da
diversidade e o papel funcional do
microbioma presente nos solos

de biomas brasileiros.



Parte deste desafio se da
em funcdo das particularidades
atribuidas a estes microbiomas,
determinadas pelas
peculiaridades dos ambientes
encontrados em nosso pais,
promovida pela variagao climatica
e geoldégica, fatores
determinantes nos processos de
formacédo dos solos, e
consequentemente as formas de
vida (principalmente os vegetais)
que compdem os biomas. Em
todos estes ambientes, a
comunidade microbiana
responde pela base da cadeia
trofica, suprindo nutricionalmente
as plantas, e interferindo nos
processos biogeoquimicos e
geomorfolégicos que ocorrem
nos solos que os sustentam.
Adicionalmente, temos em nosso
territorio, solos muito distintos
daqueles observados nas areas
onde as comunidades micro-
bianas sdo mais amplamente
estudadas, como em regides de
clima temperado. Outro fator que
pode levar a ocorréncia de
processos seletivos Unicos é a
utilizacdo de praticas agricolas
especificas para nosso clima e
compativeis com nossos tipos de
solo, como por exemplo, o plantio
direto.

Sobre este cenario
heterogéneo e bastante dinadmico
(devido as inovagdes promovidas

pelo desenvolvimento

metodoldégico de diferentes
técnicas de analise microbiana),
desafiador (pela complexidade),
importante e promissor (pelas
peculiaridades brasileiras) se
desenvolve este documento, o
qual visa relatar os avancos
obtidos e os estudos em
desenvolvimento com o objetivo
de decifrar a estrutura e
funcionalidade do microbioma de
solos brasileiros.

Biomas e solos brasileiros —
caracteristicas e
peculiaridades

O Brasil,
dimensao continental, hospeda

em sua

diferentes biomas (Figura 1a), os
quais juntos correspondem a
aproximadamente um terco das
areas naturais ainda intactas no
planeta, tornando nossa nacao
um dos maiores reservatérios de
biodiversidade terrestre
(http://brazilbiodiversity.org/). O
valor da biodiversidade dos
biomas brasileiros é incalculavel,
principalmente devido ao
potencial que possuem para o
beneficio do homem, do meio
ambiente e do uso sustentavel na
agricultura e pecuaria. Esta ampla
biodiversidade e heteroge-
neidade de biomas distribuida em
todo o territério nacional abriga
uma enormidade de ecossiste-
mas distintos, os quais se

eriohg,
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apresentam sob condigdes
ambientais particulares, e séo
sustentadas por diferentes tipos
de solo.

Pode-se listar como
biomas encontrados no territério
brasileiro a Amazdnia, a Caatinga,
o Cerrado, o Pantanal, a Mata
Atlantica e o Pampa (Figura 1a). A
Amazbnia é a maior floresta
tropical do mundo, ocupando uma
area de. 5.500.000 km?, divididos
em 9 paises (dos quais o Brasil
hospeda a maior parte). Este
bioma encontra-se em constante
processo de desmatamento,
principalmente causado pela
exploragcédo ilegal das areas,
usadas para extragcao de madeira,
e para expansao das fronteiras
agricolas (Ministério do Meio
Ambiente, 2002).

A Caatinga é o Unico
bioma endémico do Brasil,
composta por uma area total de
850.000 km’ (cerca de 10% do
territério nacional) (Giulietti et al.,
2006), distribuida ao longo do
semiarido do nordeste do Brasil,
estendendo-se por varios estados
brasileiros (Sampaio et al., 2000).
Este bioma teve sua area
diminuida nos ultimos anos,
principalmente devido ao
processo de desertificagcao
(Ministério do Meio Ambiente,
2002), o que torna indiscutivel a
necessidade de pesquisas
voltadas para o conhecimento da
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microbiota associada a este
ambiente, principalmente aquelas
com enfoque nos microrganismos
do solo, os quais sobrevivem sob
condicbes de alto estresse
hidrico, altas temperaturas e
elevada incidéncia de radiacao
solar.

O Cerrado ocupa uma
regido de aproximadamente
2.050.000 km? (distribuida em oito
estados brasileiros), sendo
considerado junto a caatinga,
como os biomas de savanas
tropicais. Devido a expanséo
agricola intensificada nas ultimas
décadas, principalmente
proporcionado por praticas de
agricultura extensiva, este bioma
vem sendo constantemente
modificado quanto ao uso de suas
areas. O bioma de cerrado foi
considerado ndo agricultavel até a
década de 60, sendo apds este
periodo observado um continuo
aumento na utilizacdo dessas
areas para a produgdo agricola
nacional, o que torna o cerrado
hoje o grande cinturdo verde
brasileiro (Souza et al., 2005).
Esta revolugdo se fez possivel
devido a adocado de novas
praticas de manejo, dentre as
quais se destaca o uso da pratica
de gessagem, que reduz as
quantidades de aluminio, que
ocorre naturalmente nos solos
desta regido, juntamente com a

calagem, que corrige o pH do

|24

solo, e 0 aumento da quantidade
de matéria organica, promovido
pela implementacédo da
tecnologia de plantio direto
(Michereff and Barros, 2001;
Novais et al., 2007).

O Pantanal é um bioma
adjacente ao cerrado,
caracterizado por periodos de
alagamento de grande fragcéo de
suas terras em determinadas
épocas do ano. Este bioma tem
uma area de aproximadamente
250.000 km?, distribuidos entre
Brasil, Paraguai e Bolivia (Silva
and Abdon, 1998; Junk et al.,
2006). A variacdo no nivel das
aguas nesta regido, entre os
periodos de cheia e vazante
caracterizam este ambiente, o
qual permanece ainda pouco
explorado em relacao a
diversidade e funcionalidade
microbiana, e ainda intocado no
que diz respeito a exploracéo dos
recursos naturais presentes
nessas areas. A atividade
humana de destaque nas areas
do pantanal caracteriza-se pela
pecuaria extensiva (Abreu et al.,
2006).

A Mata Atlantica é o bioma
que hospeda maior diversidade
de animais e plantas. Com isto,
estudos sobre a estrutura e o
funcionamento deste bioma sao
particularmente relevantes,
considerando que as areas
restantes de vegetacdo nativa

‘Micrabiologia
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estdo inseridas em uma matriz
extremamente alterada pela agao
antropica (Ministério do Meio
Ambiente, 2002; Santos et al.,
2014). A grande diversidade
biologica presente no solo deste
bioma deve-se, entre outras
razoes, a distribuicdo Norte-Sul
dessa floresta, a existéncia de
consideraveis diferencas
geoldgicas e de altitude, além das
grandes transformagdes que a
regiao sofreu em fungdo das
intensas mudancas climaticas
pelas quais passou em distintos
periodos geoldgicos (Thomas et
al., 1998). Dentro do bioma Mata
Atlantica destaca-se a ocorréncia
do ecossistema de manguezais,
amplamente distribuidos
mundialmente, cobrindo cerca de
60 a 75% dalinha costeira tropical
e subtropical. Aimportancia deste
ecossistema reside em sua
elevada produtividade bioldgica,
com alta diversidade de peixes,
crustaceos, moluscos, aves,
répteis e mamiferos (Holguin et
al., 2001; Holguin et al., 2006).

O Pampa é um bioma de
pradaria, localizado na regido sul
do Brasil, no Uruguai e Argentina
(que abriga sua maior area). Este
bioma apresenta caracteristicas
Unicas devido a sua localizagao
em regido de clima temperado. A
area do Pampa é de 750.000 km?,
sendo aproximadamente 15%
destes localizados em territério



nacional (Ministério do Meio
Ambiente, 2002; Roesch et al.,
2009).

Vale ainda comentar que
um dos biomas mais explorados
atualmente no Brasil é de origem
antrépica, e ocorre sobre os mais
diferentes tipos de solo, de forma
imersa aos demais biomas. O
bioma agricola, presente de
forma fracionada e diferenciada
ao longo de todo o territério
nacional, ocupa atualmente cerca
de 70 milhdes de ha, o que
corresponde a aproximadamente
8,2% do territorio nacional (IBGE
— fevereiro de 2014). Este bioma
originou-se como consequéncia
das alteragdes em propriedades
fisicas, quimicas e bioldgicas dos
solos, sendo importante a
inclusdo do mesmo em
aproximacdes que buscam
entender o funcionamento a as
caracteristicas de solos
brasileiros. Dessa forma,
conhecer os fatores que modulam
a diversidade microbiana neste
sistema e sua influéncia no
desenvolvimento das plantas,
mostra-se como uma importante
estratégia para levar a produgéo
agricola a um patamar de alta
sustentabilidade.

A classe de solos
predominantes no Brasil sdo os
Latossolos, amplamente
distribuidos no territério nacional,

e sobre os quais se desenvolvem

grande parte dos biomas
brasileiros (Figura 1a). Este tipo
de solo é extremamente
abundante na regidao do Brasil
Central e constitui as areas de
cerrado, onde se concentra a
maior parte da producéo agricola
brasileira (Figura 1b). S&o solos
altamente intemperizados, com
baixa capacidade de troca ibnica
(CTC), distrdficos, acidos, bem
drenados e basicamente
constituidos de minerais do tipo
1:1 (caulinita, por exemplo) e
oxidos e hidréxidos de ferro e
aluminio, sendo, portanto, de
baixa fertilidade natural (Ker,
1997). Apresentam propriedades
fisicas, como a microagregacao,
que favorece a estruturacdo do
solo, facilitando a percolacéo e a
retencado da agua, conferindo-lhe
um carater friavel quando umido,
permitindo a penetracdo do
sistema radicular das culturas.
Portanto, estes sdo solos
altamente responsivos ao manejo
voltado para a constru¢ao de sua
fertilidade, correcdes, adubacéo e
mecanizacao. Além dos
latossolos, observa-se ainda a
cobertura de grandes areas por
solos classificados como
Argissolos (Figura 1b), o qual tem
como principal caracteristica a
presenca de horizonte
diagndstico B textural, oriundo de
acumulo subsuperficial de argila,

com profundidade e drenagem
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variaveis (Vidal-Torrado et al.,
2005).

A relacéo entre o tipo de
solo e o ecossistema que o
mesmo sustenta pode ser
visualizada facilmente em
algumas ocasides. Os solos
hidromérficos Cambissolos,
Neossolos Fluvicos e Gleissolos
sdo tipicos do pantanal, onde a
flutuagdo das aguas e a restricao
de drenagem resultam num
sistema altamente sujeito a
periodos de anaerobiose,
acumulo de sedimentos aluviais e
coloragcéo acinzentada (Buol,
1997; Lepsch, 2011). Este mesmo
tipo de observacdo também é
possivel para os Organossolos,
0s quais sao predominantemente
formados em varzeas e em areas
de litoral sob condicdo de
inundacao fluvial, como por
exemplo, nos manguezais (um
ecossistema do bioma Mata
Atlantica) (Otero et al., 2009;
Ferreira et al., 2010). Estes solos,
por serem comumente ricos em
matéria organica e anaerobios,
possuem um maior potencial de
selegcdao para sua ocupacao,
apresentando, portanto, menor
diversidade de plantas.

Um fator ambiental
também importante, tanto na
distribuicdo dos biomas, como
dos solos encontrados no Brasil,
esta relacionado com o clima,

dentro do qual sdo determinantes
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a temperatura meédia e o regime
de pluviosidade da regido. Na
maior parte do territério nacional,
dominada por regides tropicais e
subtropicais com altas
temperaturas, umidade e boa
drenagem, ocorre o
favorecimento do processo de
intemperismo (Buol, 1997;
Lepsch, 2011). Na regiao
Nordeste, devido a escassez de
agua, este processo € mais lento,
0 que leva a predominante
formacao de solos pouco
intemperizados como o0s
Neossolos, ou ainda solos com
minerais de argila 2:1
(esmectitas, por exemplo), como
os Vertissolos (Buol, 1997; Kampf
et al., 2000; Lepsch, 2011). A
formacao de argila 2:1 também
ocorre em regides de clima
temperado, mais especificamente
no Sul do Brasil, onde predomina
a formacao de montmorilonita,
juntamente com uma lenta
decomposicdao de material
organico, dando origem a solos
de alta CTC e alta saturacao por
bases (V%>50), como os
Chernossolos, Luvissolos e
Cambissolos (Buol, 1997; Kampf
etal., 2000; Lepsch, 2011)

Biologia do solo
Parte essencial do sistema solo,

0s organismos que o habitam
possuem fungdes de grande
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importancia, sendo estas tidas
atualmente como mais essenciais
do que previamente imaginado.
Pode-se enumerar dentre as mais
diferentes funcbes atribuidas a
estes, aquelas mais amplamente
conhecidas, como a degradagao
de compostos organicos, e
conseguinte ciclagem de
nutrientes (Giller, 1996; Miransari,
2013; Graham et al., 2014), e
aquelas mais especificas, como a
fixagcdo biolégica de nitrogénio
(Raymond et al., 2004; Baldani et
al., 1997), ou o auxilio as plantas
na absorcdo de nutrientes
(Miransari, 2013; Chagnon et al.,
2013).

No entanto, antes de
comentar mais especificamente
sobre estas funcgbes, faz-se
necessario descrever 0s grupos
de organismos que fazem parte
da fracdo viva do solo, uma vez
que estes sdo amplamente
diversos (Brady and Weil, 2013),
englobando desde organismos
procarioticos, como bactérias e
arquéias (que compreendem dois
dos trés dominios da vida); e
organismos eucarioticos, onde se
destacam os fungos. Também
estdo presentes os insetos, os
nematoides, os protozoarios, as
algas, os oligoquetas (minhocas);
e até mesmo os virus, que tem
seu papel ainda muito pouco
explorado neste ambiente (Brady
and Weil, 2013).

‘Micrabiologia

in foco

As diferentes classes de
organismos s&o por vezes
estudadas separadamente, e
seletivamente chamadas de
fauna do solo (organismos
maiores), e microfauna do solo
(organismos menores) (Giller,
1996). Dentre as fungdes
atribuidas aos componentes da
fauna do solo se destacam a
degradacéao inicial de
componentes organicos
(incorporacao e trituracao), e a
atuacdo na estruturagcdo dos
solos (Giller, 1996), sendo estes
organismos também usados para
se correlacionar a qualidade do
solo com a presenga ou
abundancia dos mesmos
(Camara et al., 2012; Bartz et al.,
2013). Ja em relacao aos
organismos de menor tamanho,
as fungdes sdo mais numerosas,
principalmente devido a maior
diversidade metabdlica
encontrada em bactérias, fungos
e arquéias quando comparados
aos demais organismos
componentes da biologia do solo.
Esta maior diversidade esta
diretamente relacionada a
variabilidade genética e
metabdlica presente em tais
organismos, o que se deve a
origem e evolugdo dos mesmos,
tornando-os o componente
principal do metabolismo do
sistema solo. Esta essencialidade
se da pelas funcgdes



desempenhadas de forma
exclusiva pelos microrganismos,
e por sua dominancia numérica
sobre os demais (Giller, 1996).
Assim sendo, pode-se justificar a
essencialidade do conhecimento
sobre a organizacdo dessas
comunidades e seu
funcionamento para o completo
entendimento do sistema solo.
Ainda dentro de linhas
gerais, pode-se enumerar dois
grupos microbianos tidos como os
maiores exemplos do beneficio
dos microrganismos no
desenvolvimento vegetal: os
relacionados com a fixagcao
biolégica do nitrogénio e os
capazes de formar micorrizas
(Moreira and Siqueira, 2006;
Raymond et al., 2004; Moreira et
al., 2007; Chagnon et al., 2013).
Essas interagcdes sé&o
amplamente estudadas, sendo
muitos detalhes que regem estes
tipos de simbioses sé&o descritos
na literatura. No entanto, a
diversidade microbiana presente
nos solos & enorme, € muitos
outros processos podem ocorrer
em carater essencial na
manutencdo deste sistema,
inffuenciando no
desenvolvimento das plantas.
Assim sendo, o grande desafio
reside em descrever esses
processos, € manipula-los de
forma otimizada, obtendo assim
maior eficiéncia energética na

producao vegetal. A visdo de uma
vasta diversidade microbiana é
ainda recente, uma vez que esta
foi apenas obtida com a utilizagao
de métodos independentes de
cultivo. Assim sendo, novas
tecnologias tem nos permitido
acessar e entender com maior
profundidade a complexidade
biolégica do sistema solo.

O termo microbioma

O termo microbioma foi
usado pela primeira vez por
Joshua Lederberg, que o definiu
como 'a comunidade ecoldgica de
microrganismos comensalistas,
simbiontes ou patogénicos, que
literalmente ocupam o espaco de
nosso corpo’, se referindo nesta
ocasido ao microbioma humano
(Lederberg and Mccray, 2001). Ja
em 2002, esta definicao foi
simplificada como
'microrganismos associados aos
humanos' (Relman, 2002;
Turnbaugh et al., 2007, The
Human Microbiome Project
Consortium, 2012). Sabe-se hoje
que o Microbioma Humano é
composto por 10 vezes mais
células microbianas do que o
numero de células humanas que
compdem nosso corpo. Em
numero de genes, esta proporgcéo
€ ainda maior, com 1 gene
humano para cada 100 genes

microbianos. Esta enorme
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diversidade de organismos e
funcbdes tem sido referenciada
como sendo um orgéo vivo, do
qual dependemos para exercer
diversas fungdes vitais, como por
exemplo, a regulacao de diversos
processos fisiolégicos, o auxilio
na digestdo e absorcao de
nutrientes, a resisténcia a
patdégenos, entre outras (Ley et
al., 2006; The Human Microbiome
Project Consortium, 2012).
Alguns dos exemplos da
funcionalidade deste 'o6rgao
microbiano' revelam que 36% das
moléculas encontradas em nosso
sangue € produzida por
microrganismos associados ao
nosso trato digestivo (Nicholson
et al., 2012). Outro trabalho
mostra a resposta fenotipica de
camundongos inoculados com
microbiomas oriundos de
individuos obesos ou magros,
onde se observou o fenodtipo do
organismo doador em receptores
desprovidos de microbiota prépria
(Turnbaugh et al., 2006).
Atualmente este termo é
usado para descrever o conjunto
de microrganismos que
hospedam um determinado
hospedeiro, ou que ocupam
conjuntamente um ambiente
(Boon et al., 2014; Ofek et al.,
2014). Boon et al. (2014) propdem
que a melhor definicdo de
microbioma seria aquela
relacionada ao conjunto de genes
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encontrados de maneira
associada aos organismos que
colonizam um determinado
ambiente. Esta definicdo é
estruturada de forma a eliminar as
variagbes causadas quando
apenas inferéncias taxonémicas
sao feitas para caracterizar os
microbiomas. Apesar de a
informacao taxondmica ser a
forma mais utilizada para este tipo
de estudo, sabe-se que
comunidades microbianas
complexas apresentam altas
taxas de transferéncia de material
genético, o que faz com que as
fungdes ecoldgicas e metabdlicas
possam ser exercidas por
organismos distintos (i.e.
redundancia metabdlica),
tornando a descrigcao taxondémica
dependente de uma associagao
com sua descricao funcional.
Assim sendo, estes autores
sugerem que a melhor forma de
descrever um microbioma esta na
descrigao robusta dos genes que
o compde, e, por conseguinte,
das fungbes que podem ser
desempenhadas pela microbiota
associada a determinado
hospedeiro ou ambiente.

Dentro desta maior
abrangéncia, e contrastante com
os exemplos de estudo do
microbioma humano, apresenta-
se 0 estudo do microbioma dos
solos, amplamente desafiadores,

principalmente em funcdo da
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grande diversidade nas formas de
vida contidas neste ambiente e a
heterogeneidade dos mesmos. A
melhor compreensdo deste
componente apresenta-se como
uma das bases para as futuras
revolugdes na agricultura e uso
do solo. Um exemplo desta
potencialidade esta na atribuicéo
da caracteristica supressiva de
solos a seus respectivos
microbiomas (Weller et al., 2002;
Mendes et al., 2011), sendo os
microrganismos os agentes da
inibicao da ocorréncia de
doengas mesmo na presencga dos
patéogenos (Van Elsas et al.,
2012). Apesar dos enormes
avangos obtidos por meio da
inovagao tecnoldgica relacionada
ao acesso da informacéao
microbiolégica, ainda nao existe
um método robusto o bastante
para acessar de forma completa,
O microbioma presente em um
solo (Vogel et al., 2009). Soma-se
a esta grande diversidade do
sistema solo a necessidade de
metodologias que indiquem de
forma solida as alteragdes que
ocorrem na escala temporal, o
que ainda é bastante limitado
devido ao custo de analise e
cobertura amostral desejada.
Sabe-se que os solos
apresentam uma estruturacéo
das comunidades microbianas
com determinada similaridade se

analisados em um elevado nivel
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taxonémico (Tringe et al., 2005;
Janssen, 2006; Philippot et al.,
2013), ou seja, composta de um
core microbiano encontrado na
grande maioria dos solos. Este
core € mais facilmente definido
para a comunidade bacteriana do
solo, composto principalmente
pelos filos Acidobacteria,
Actinobacteria, Proteobacteria,
Verrucomicrobia, Bacteroidetes,
Firmicutes e Planctomycetes
(Janssen, 2006). Este core é
relativamente estavel dentro do
conceito taxonémico da
comunidade microbiana, mas
pode ser distinto em relacao as
funcdes desempenhadas pelos
organismos que os compdem.
Isto se da devido a alta taxa de
transferéncia génica em
ambientes complexos, como
descrito na revisdo publicada por
Dini-Andreote et al. (2012), onde
os autores indicam que a
organizagao gendmica de
bactérias é resultado da interacao
das mesmas com o ambiente.
Assim sendo, organismos
taxonomicamente similares,
podem ter fungbes distintas, de
acordo com o ambiente onde se
encontra e desenvolve. Observa-
se portanto, que o conceito de
microbioma deve ser melhor
aplicado aos solos, o que é
proposto pela iniciativa chamada
de
(http://www.terragenome.org/)

Terragenoma



(Vogel et al., 2009), a qual tem
como objetivos organizar as
informagdes geradas sobre o
microbioma dos solos, e realizar a
completa descricdo do material
genético microbiano contido em
um grama de solo. Com isto,
espera-se estabelecer
parametros e entender melhor as
interacdes microbianas que
regem este ecossistema.

Em relagcdo aos solos
brasileiros, este tipo de estudo se
faz necessario, uma vez que é
sobre tais solos e seus
respectivos microbiomas que se
sustentam biomas de grande
biodiversidade, ou mesmo areas
de cultivo agricola com elevada
produtividade e importancia
econdmica. Pode-se ainda
extrapolar o conceito de
microbioma, considerando-o n&o
apenas como o conjunto de
organismos presentes em uma
area distinta, mas associados aos
diferentes solos sobre o0s quais se
desenvolvem a mesma cultura
agricola, ou apresentam a mesma
paisagem, inserindo assim o
conceito de biogeografia na
definicdo de microbioma (Dolan,
2006; Fierer et al., 2006; Martiny
etal., 2006).

No Brasil, uma iniciativa
originou o grupo denominado Bra-
zZilian Microbiome Project (BMP)
(http://www.brmicrobiome.org/), o

qual visa descrever o microbioma

associado ao diversos ambientes
brasileiros. Este grupo publicou
seu primeiro trabalho, onde é
apresentada uma revisao
detalhada dos estudos
desenvolvidos com esta
finalidade nos mais diferentes
ambientes brasileiros (Pylro et al.,
2014), dentre os quais destacam-
se os solos, explorados em
diferentes areas do territorio
nacional. Os membros
componentes desta iniciativa
estdo atuando de forma colabo-
rativa com uma iniciativa mundial
chamada Earth Microbiome
(http://www.earthmicrobiome.org/
), @ qual deve facilitar a insergéo
dos dados sobre os biomas
brasileiros em um cenario
mundial, onde estes poderao ser
comparados a outros ambientes,
dando base a comparacgao e
elucidacado da elevada
biodiversidade brasileira, também
no tocante as comunidades

microbianas.

Diversidade microbiana em

solos de biomas brasileiros

A fracao viva do solo é
atualmente tida como essencial
para a funcionalidade dos solos,
sendo a esta atribuidos muitos
processos que regem a
manutengdo e a funcionalidade
dos solos. No entanto, o

desempenho de funcgbes
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similares em solos distintos pode
ser tanto realizado pelo mesmo
grupo de organismos, ou por
organismos distintos, o que leva a
necessidade da compreensao da
composi¢cao e do funcionamento
metabdlico do microbioma dos
solos que sustentam os biomas
brasileiros.

Considerando as areas
naturais, temos ainda pouco
conhecimento sobre a
microbiologia dos principais
biomas brasileiros,
principalmente devido a extensao
do territério nacional, o que gera a
necessidade de grandes esfor¢os
amostrais, 0 que por vezes é
limitado ao acesso restrito a areas
mais remotas.

Poucos estudos aces-
saram OS microrganismos
existentes na caatinga, sendo um
deles desenvolvido por Gorlach-
Lira and Coutinho (2007), que
estudaram a dindmica
populacional de bactérias
presentes na rizosfera de Aristida
adscensionis (Poaceae), onde foi
observado uma prevaléncia de
bactérias mesofilicas
heterotréficas formadoras de
esporos e actinobactérias neste
ambiente, sugerindo o
desenvolvimento de adaptacoes
especiais as condigdes ambien-
tais pelos microrganismos, da
mesma forma que é observado

para plantas e animais. Mais
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(recentemente, Kavamura et al.
(2013)
predominancia do efeito da

relataram a

rizosfera de plantas da caatinga,
como o mandacaru, na época das
chuvas, sugerindo que as
alteracbes de determina-dos
grupos microbianos se da de
acordo com variagdes no ciclo de
vida das plantas que habitam
essasregioes.

Dentro do bioma Amazo6-
nia, o tema em que se tem maior
numero de estudos cientificos é o
efeito do desmatamento sobre a
diversidade e a estrutura das
comunidades microbianas do
solo e associadas as plantas.
Neste sentido, um trabalho
recente mostrou a
homogeneizagdo da microbiota
em areas de floresta convertidas
para o uso como pastagem,
indicando que a remocao da
floreta diminui a beta diversidade
deste bioma (Rodrigues et al.,
2013). Este efeito se da
possivelmente devido a
desestruturacao fisica natural do
solo, o que resulta em uma maior
exposicao de nutrientes e
consequentemente nichos a
serem ocupados pela microbiota.

Em relacdo a Mata
Atlantica, os estudos séo
escassos sobre a microbiologia
do solo. Santos et al. (2014)
demonstraram a alta

variabilidade espacial na
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composi¢cao da comunidade
microbiana dentro de uma

mesma area amostral. Neste

ambiente, destaca-se a descricéo
das comunidades bacterianas da
filosfera das plantas deste bioma,
revelando a grande diversidade
microbiana ainda n&o conhecida
e que ocorre de maneira
especifica para cada espécie
vegetal habitante deste sistema

(Lambais et al., 2006).

Dentro da Mata Atlantica,
diversos ecossistemas podem
ocorrer, dentre os quais estao os
manguezais, cujas comunidades
microbianas vém sendo
amplamente descritas em
estudos que revelam sua
taxonomia (Dias et al., 2010; Dias
etal.,2011; Fasanellaetal., 2012;
Santos et al., 2011a) e
funcionalidade (Gomes et al.,
2008; Andreote et al., 2012; Dias
et al., 2012; Varon-Lopez et al.,
2014). Varios destes trabalhos
indicam a ocorréncia de grupos
de genes e de organismos
possivelmente endémicos, o
que

'Beta diversidade: diversidade entre
locais distintos, revela a
heterogeneidade espacial ou
temporal na estrutura das
comunidades.

pode ser resultado de uma
combinacéo particular de fatores
de selecdo que ocorrem neste
ambiente, o qual se caracteriza
como um ecotone, e localiza-se
como um ecossistema de ligagéo
entre o ambiente terrestre e
marinho.

Em relagao aos biomas agricolas,
o principal foco de estudo é o
efeito na mudancga do uso do solo
sobre as comunidades
microbianas e as possibilidades
de uso dos mesmos para a

‘Micrabiologia
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obtencéo de maior produtividade
agricola. Em relacdo a mudancga
do uso do solo, diversos estudos
tem utilizados areas de expansao
agricola como modelo (Kahindi et
al., 1997; Jesus et al., 2009). Um
dos exemplos deste tipo de
estudo acessou a comunidade
bacteriana em solos de areas
naturais do Pampa, e comparou
esta comunidade com as
encontradas no mesmo solo
diferente tipo de uso (Lupatini et
al., 2013). Os autores verificaram
que a mudanca no uso da terra
levou a alteragdes taxonémicas,
mas nao funcionais nos solos
estudados. Rodrigues et al.
(2013) revelaram a
homogeneizacdo que ocorre na
microbiota dos solos quando seu
uso € convertido de uma area
nativa para a produgdo de
pastagem. Mendes et al. (2014)
revelaram o efeito deterministico
da rizosfera de soja sobre a
comunidade microbiana de um
solo da Amazoénia. Estes estudos
sugerem que o cultivo das plantas
acarreta na selecao de
determinados grupos
microbianos, o que explica a
homogeneizacdo dos solos, e a
consequente reducdo da beta
diversidade (caracteristicas dos
biomas naturais) em areas de
cultivo agricola.

O acesso a diversidade
microbiana — métodos
independentes de cultivo

A diversidade das formas
de vida no solo é bastante vasta,
sendo esta regida pela grande
heterogeneidade deste
ambiente. Apesar de o solo ter
aparéncia homogénea, este
ambiente é composto de uma
grande diversidade de nichos,
sendo cada um deles compostos
por uma distinta combinagao de



fatores ambientais, tornando este
ambiente altamente heterogéneo
do ponto de vista de organismos
de tamanho reduzido. Somada a
esta heterogeneidade espacial,
ocorre a heterogeneidade
temporal, como por exemplo
flutuagbes na temperatura, que
ocorrem em um solo de cerrado
ao longo de um dia, ou em um
solo do Pampa ao longo do ano.
As flutuacbes na temperatura
acarretam alteracdes na
atmosfera do solo e aos valores
de pH do mesmo, influenciando
diretamente os grupos
microbianos que compdéem as
comunidades microbianas dos
solos (Fierer et al., 2007). Com
este cenario, gera-se a condicéo
ambiental perfeita para que, em
longo prazo, mantenha-se uma
enorme diversidade de formas de
vida nesses ambientes, sendo
fracbes desta diversidade total
beneficiados a cada milimetro e a
cada minuto dentro do solo em
que se encontram.

Uma vez que a

diversidade é enorme, e a
adaptacadao dos diferentes
organismos se da em condicoes
distintas um dos outros, pode-se
imaginar que apenas uma minoria
pode ser facilmente cultivada em
condigdes de laboratério (Staley
and Konopka, 1985; Amann et al.,
1995). Se considerarmos uma

placa de cultivo na qual as

condicdes nutricionais e fisicas
sao constantes e homogéneas,
podemos facilmente observar a
contradicdo em representar as
comunidades microbianas do
solo por meio de coldnias obtidas
em meios de cultivo (Amann et al.,
1995). Estudos recentes, focados
na descricdo de grupos
bacterianos presentes no solo,
porém de dificil cultivo, tem
revelado a estratégia evolutiva
desses organismos, como a
organizacao gendémica compacta,
0 que leva a uma maior eficiéncia
na multiplicagdo celular, porém
ligada a uma grande dependéncia
da interacdo com demais
organismos para completar seu
ciclo vital (Van Sluys et al., 2002;
Dini-Andreote et al., 2012). Assim
sendo, ndo apenas as condi¢cbes
de cultivo, mas nossa visao
antréopica de obter os
componentes das comunidades
microbianas dos solos de forma
isolada dificulta o uso de métodos
dependentes de cultivo para a o
estudo e entendimento de forma
mais aprofundada dessas
comunidades.

Neste sentido, a aplicagao
das técnicas chamadas de
independentes de cultivo,
baseadas na deteccéo e analise
da diversidade de acidos
nucléicos (i.e. DNA ou RNA) em
amostras ambientais, é

fundamental nos estudos de
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diversidade microbiana dos solos,
permitindo uma analise mais fiel
da estrutura das comunidades
acessadas (Ranjard et al., 2000;
Andreote et al., 2009). Dentro
destas metodologias de analise,
existem alguns sub-grupos, como
as analises baseadas em um
gene (baseadas na amplificagdo
do gene alvo por PCR), ou
analises que contemplam todos
0s genes de maneira conjunta
(metagendmica e metatrans-
criptbmica). Estas analises
passam atualmente por um
intenso processo de
automatizagdo, o que é possivel
devido a evolugédo nas meto-
dologias e na reducédo no custo do
sequenciamento de DNA (Box 1).
Isto faz com que seja possivel
trabalhar com um maior nimero
de amostras, e acessar uma
enorme quantidade de individuos
em cada uma delas, trazendo
grande robustez as inferéncias
realizadas.

Ecologicamente, essas
analises sdo essenciais, pois
permitem que dentro de
comunidades compostas por um
grande numero de grupos
taxondémicos, tenha-se a
amostragem de um grande
numero de individuos, gerando
assim a cobertura ecoldgica
necessaria para se inferir de
forma concreta sobre a
composicao e a resposta dessas
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comunidades frente a diferentes
condigbes ambientais estudadas.
O exemplo pioneiro neste tipo de
analise em solos enumerou as
diferencas encontradas na
compo-sicdo do microbioma de
solos de diferentes paises por
meio da analise de uma grande
numero de sequéncias do gene
16S RNAr (Roesch et al., 2007).

A maioria dos estudos
baseados em um gene, se
referem a taxonomia dos grupos
microbianos, o que é comumente
realizado com base em
sequéncias dos operons
ribossomais (gene 16S RNAr
para bactérias e arquéias, e gene
18S RNAr ou regides ITS para
fungos) (Heuer et al., 1997;
Anderson et al., 2003). A
amplificacdo desses genes a
partir de DNA ou cDNA
(convertido a partir de RNA)
obtidos de amostras de solo, da
suporte a analises posteriores,
gerando informagdes sobre a
estrutura das comunidades
microbianas alvos de estudo
(métodos de fingerprinting), a
abundancia (quantificagédo), ou a
composicao taxonémica dos
organismos presentes nessas
comunidades (métodos de
sequenciamento) (Andreote et al.,
2009).

No entanto, para obter
informacdes correlacionadas com
0s papéis desempenhados por
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grupos microbianos nos solos,
outros genes vém sendo
utilizados em estudos de
microbiologia molecular, com
destaque para os genes
relacionados a etapas especificas
dentro dos ciclos biogeoquimicos.
Dentre estes, os genes mais
utilizados sao aqueles
relacionados a ciclagem de
nitrogénio (nifH —fixacao bioldgica
de nitrogénio; amoA — nitrificacao;
nirK, nirS, nosZ - desnitrificacao),
enxofre (dsrB — reducao de
sulfato; aprA — reducao e
oxidacao do enxofre) ou carbono
(mcrA — metanogénese, pmoA -
metanotrofia) (Hanson and
Hanson, 1996; Henckel et al.,
2000; Geets et al., 2006; Henry et
al., 2006; Bernhard et al., 2007).
Outras fungbes podem também
ser estudadas, sendo o Unico fator
limitante, a fiel relacdo da
presenga de um gene com a
observacao do fenétipo desejado
nos organismos que hospedam a
sequéncia de DNAno ambiente.
Considerando as analises
mais amplas, primeiramente
devemos ponderar a
metagendmica, a qual surge
como uma grande alternativa para
descrever a diversidade
microbiana do solo,
contemplando em uma mesma
analise as informacgdes
taxondmicas e funcionais
presentes na comunidade. Este
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termo (metagenoma) foi cunhado
em 1998 para representar os
genomas da microbiota total
encontrada em uma comunidade
(Handelsman et al., 1998). Esta
estratégia oferece uma alternativa
para a exploragcdo do potencial
metabdlico de microrganismos
que nao sdo recuperados por
métodos baseados em cultivo. O
método consistiu-se inicialmente
na clonagem de fragmentos
grandes de DNA (40 a 100 kb),
obtidos a partir de amostras
ambientais, em vetores do tipo
BAC (Bacterial Artificial
Chromosome) ou cosmideos, € a
analise das bibliotecas
resultantes em busca de uma
nova expressao fenotipica na
linhagem hospedeira de
Escherichia coli (Handelsman et
al., 1998).

No entanto, com o
desenvolvimento das tecnologias
de sequenciamento massivo
(Box1), alteragdes surgiram neste
conceito, sendo hoje possivel
acessar amplamente a
informacao genética contida em
amostras de solo excluindo-se a
etapa de clonagem. Este tipo de
analise & bastante interessante
pela possibilidade de descrever
de maneira representativa os
genes funcionais e taxondémicos
conjuntamente, colocando estes
enfoques em uma mesma
analise, o que permite a melhor



inferéncia sobre a relagéo entre a
estrutura e a funcionalidade
microbiana dos solos.

O primeiro trabalho que
utilizou este tipo de metodologia
conseguiu reconstruir genomas
bacterianos por meio do
sequenciamento do DNA
diretamente extraido de amostras
de uma mina acida, onde poucos
grupos microbianos compdem
esse microbioma (Tyson et al.,
2004). Outro exemplo desta
aplicagdo buscou descrever a
diversidade filogenética e
funcional da comunidade
microbiana presente em
amostras de gelo glacial (Simon
et al., 2009), onde os resultados
demonstraram parte do
metabolismo microbiano neste
ambiente, com destaque para a
presenca de genes de adaptacao
a psicrofilia.

Em solos, este tipo de
analise vem sendo amplamente
utilizada, com um dos primeiros
trabalhos realizados para a
comparagao da microbiota, suas
funcionalidades e potencial
biotecnolégico com base no
sequenciamento do DNA
diretamente retirado do solo
(Fierer et al., 2013). Mais
recentemente, este tipo de
analise vem sendo empregado na
descricdo de novas enzimas € na
identificacdo da resposta da
microbiota do solo a eventos de

contaminagcédo (Sangwan et al.,
2012; Fiereretal., 2013).

Em relacdo aos biomas
brasileiros, o microbioma
presente nos solos de
manguezais foi descrito por este
tipo de analise (Andreote et al.,
2012), onde se nomeou 0s
principais organismos
componentes desta comunidade,
e se descreveu as principais
transformacdes metabdlicas
envolvidas nos ciclos
biogeoquimicos do nitrogénio,
carbono e enxofre. Outros biomas
brasileiros tem sido explorados
com base neste tipo de analise,
sendo estes sumarizados em um
artigo recentemente publicado
por Pylro etal. (2014).

Vale a pena comentar
sobre as quantidades variadas de
sequéncias de DNA obtidas em
analises metagenbmicas, as
quais apresentam baixas ou
nenhuma similaridade com
aquelas presentes em bancos de
dados. Isto demonstra o potencial
desta analise em descrever novos
genes, ou novos arranjos
gendmicos, distintos daqueles ja
conhecidos na literatura. Este
grupo de sequéncias foi
inicialmente tratado como algo de
menor importancia no inicio dos
estudos metagenémicos, mas
tem recentemente atraido
bastante atencéo, principalmente
no intuito de desvendar a possivel
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funcado contida nessas
sequéncias de DNA (Tobar-Tosse
etal.,2013).

Na mesma linha de
analise, existe a possibilidade de
se basear o sequenciamento na
porcao funcional do microbioma,
utilizando moléculas de RNA
como molde, em um tipo de
estudo denominado de
metatranscriptémica. Neste
contexto, a metatranscriptdmica
aparece como uma metodologia
poderosa para determinar
padroes de expressao génica de
comunidades microbianas
(Poretsky et al., 2005). Em
contraste com a metagendmica,
que fornece uma analise sobre a
estrutura genética da comuni-
dade, a metatranscriptomica
identifica quais destes genes
estdo sendo ativamente
transcritos no ambiente avaliado
(Gilbert et al., 2008; Poretsky et
al.,2010).

Analisando amostras de
comunidades microbianas
marinhas, Gilbert et al. (2008)
descreveram a alta eficiéncia
desta metodologia, e destacaram
a possibilidade de detectar genes
pertencentes a muitas familias
nunca anteriormente descritas
em analises baseadas em
moléculas de DNA. Em solos,
alguns estudos utilizaram esta
metodologia para a descrigdo de
genes eucarioticos expressos sob

|33



idiversas condi¢cbes, como em
solos de floresta (Damon et al.,
2012), ou na determinagdo de
genes relacionados a resisténcia
a metais pesados (Lehembre et
al., 2013). O foco inicial em
eucariotos se deu devido ao
método de separacdo do RNAm
do RNA total. Uma vez que a
grande maioria do RNA obtido &
de origem ribossomal, a
separacao mais eficiente é por
purificacdo em colunas poliT,
onde os RNAmM que possuem
cauda poliA ficam retidos. No
entanto, estes representam
apenas a fracdo eucaridtica das
comunidades. O acesso aos
transcritos de bactérias e arquéias
se da por meio do
sequenciamento do RNA total, ou
por meio de separacao do RNAm
desses organismos com o uso de
hibridizacdo por sondas para
remogao do RNAr, como descrito
por He et al. (2010). Resta ainda a
possibilidade de sequenciar todo
0 RNA extraido, usando assim as
sequéncias de genes ribossomais
para uma analise taxondmica dos
grupos com metabolismo ativo na
amostra, ao passo que as
sequéncias de RNAmM, mesmo
que em menor numero, sao
utilizadas para a analise das
fungbes ativas na amostra. Isto foi
feito em um dos primeiros
trabalhos de metatranscriptdmica

em solos, onde se realizou uma
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analise conjunta da taxonomia e
funcionalidade do microbioma de
solos de uma area de
preservacao na Alemanha (Urich
et al., 2008). Uma revisao recente
enumera os estudos realizados
com base nesta técnica, e
comenta sobre as variaveis
presentes nos estudos de
metatranscriptdbmica de solo
(Carvalhais et al., 2012). Esta
ferramenta tem grande potencial
de uso na descricao da atividade
microbiana encontrada em
diferentes solos brasileiros,
levando a descricao dos grupos
ativos nos diferentes ambientes e
sob distintas condicbes de
conservacao e uso do solo.

E importante destacar que
nao existe uma metodologia
perfeita, a qual forneca todo tipo
de informacgao sobre as
comunidades microbianas do
solo, mas existem metodologias
adequadas para responder as
diferentes questdes que sao
geradas ao longo do
desenvolvimento dos trabalhos
focados no microbioma dos solos.
Numa analise comparativa, é
possivel verificar a vantagem de
metodologias baseadas em
reacdo em cadeia da polimerase
(PCR) devido ao melhor
detalhamento que a mesma
proporciona no acesso ao grupo
alvo (maior cobertura de analise,
por exemplo), enquanto que as
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'dmicas' geram dados mais
completos sobre taxonomia e
fungbes microbianas, porém sob
uma cobertura menor da
comunidade (normalmente
representando principalmente os
grupos mais abundantes). Ainda
cabem nesta comparagao, o
custo para a obtencéo dos dados
e a analises dos mesmos, que
requerem habilidades especificas
e na grande maioria das vezes
recursos computacionais de
grande capacidade de
processamento e tempo de

analise.

Perspectivas e Consideragoes
Finais

Aexuberancia da biodiver-
sidade brasileira se sustenta
sobre uma outra biodiversidade,
que atua na ciclagem dos
elementos quimicos, e sustentam
o desenvolvimento vegetal (e por
conseguinte animal) nos
diferentes biomas brasileiros.
Conhecer os organismos
responsaveis por estes processos
€ por si s6 um desafio, e fazer uso
deste recurso natural onipresente
soa ainda utépico num cenario de
alta competitividade do cenario
agricola mundial.

Os resultados apresen-
tados nesta linha de trabalho sao
de grande importancia, onde sao
descritos os organismos

componentes de seus respectivos



microbiomas, bem como a
estruturacao funcional dos
mesmos, seja esta com base no
estudo de genes relacionados a
metabolismos especificos, ouem
analises mais completas, como o
sequenciamento de material
genético obtido diretamente do
solo. No entanto, pode-se
considerar que estes resultados
tém um carater ainda bastante
exploratorio, tendo como
principais objetivos a descricao
de grupos microbianos
presentes nos diferentes solos,
ou a existéncia de padrdes de
colonizacdo dos mesmos nas
areas exploradas. Uma viséao
mais tecnoldgica dos processos
pode ser vislumbrada na
comparagcao entre os
componentes taxonémicos e
funcionais que ocorrem em solos
sob distintos estados de
conservacado, ou ainda sob
diferentes condigbes de
contaminacdo ambiental. Uma
possibilidade neste sentido,
talvez ainda utopica, seria a
indicacdo de manejos agricolas
que favoregcam o incremento de
grupos ou funcbes benéficas
microbianas, relacionadas ao
incremento no desenvolvimento
vegetal.

No entanto, apesar de
todos os avancos apresentados
no estudo de comunidades
microbianas, ainda podem ser

enumeradas limitagcdes e
desafios nesta area de pesquisa.
Um destes pontos € a relagao
entre a taxonomia e a
funcionalidade microbiana, o que
ganha grande importancia em
ambientes como o solo, que
apresentam comunidades
microbianas com grande
redundancia funcional, ao
mesmo tempo em que alguns de
seus organismos séo providos de
grande plasticidade gendémica.
Talvez o que explique este tipo de
processo, € componha o maior
dos desafios no avango dos
estudos de ecologia microbiana,
seja um fator intrinseco as
caracteristicas dos organismos
componentes destas
comunidades. Tanto a
organizagdo genémica, como a
regéncia metabodlica destes
organismos sao por vezes vistas
pelos pesquisadores como
similares aquelas encontradas
em animais e plantas, mas
possivelmente do ponto de vista
evolutivo, estas sejam estruturas
bastante distintas dos mesmos.
De forma mais clara e direta, esta
dificuldade se da na
compreensédo da ocorréncia e do
comporta-mento de organismos
quando em niveis mais
detalhados de taxonomia, como
géneros e 'espécies’', nem
sempre sao constantes como
encontrados em outros grupos
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de organismos. Sabe-se, por
exemplo, que organismos
alocados dentro de uma mesma
espécie podem apresentar
caracteristicas metabdlicas
muito distintas, de acordo com o
ambiente de onde foi obtido. Esta
observacao justifica o uso da
palavra 'espécies' entre aspas ao
longo deste documento, de forma
adeixar clara a viséo dos autores
sobre este conceito aplicado a
ecologia microbiana. Dessa
forma, é de extrema importancia
considerar a 'fluidez genética’
que existe nos componentes de
comunidades microbianas
complexas, o que certamente
levara os estudos de ecologia
microbiana a outro patamar nos
proximos anos.

Aplicando este conceito
na biologia do solo, uma enorme
possibilidade de estudos surge,
sendo estes altamente
desafiadores, porém igualmente
promissores na geracao de
resultados inovadores sobre o
conhecimento da estruturacao de
comunidades e genomas
microbianos presentes no solo. No
entanto, o desenvolvimento desta
frente depende da capacidade de
acessarmos de maneira eficiente
a informacgéao genética contida nas
células microbianas. Neste ponto,
mesmo com O avango nas
metodologias de sequen-
ciamento, pode ser de extrema
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importancia retornarmos ao ponto
de partida da revolucdo na
ecologia microbiana, e utilizarmos
novamente organismos cultivados
como modelos para o estudo de
evolugao e estruturagcao genémica.

Assim sendo, este
momento do desenvolvimento
cientifico no estudo de
comunidades microbianas
ambientais, dentre as quais as
presentes nos solos, é de extrema
riqueza, onde as metodologias se
apresentam em pleno
desenvolvimento, gerando um
cenario de 'tudo é possivel’, o que
da base a grande evolugdo no
desenvolvimento cientifico, mas
também engrandece a capacidade
do pesquisador, sobrepujando a
capacidade do mesmo de ser
criativo e fazer aos seus conjuntos
de dados os devidos
questionamentos. Vale ainda um
paralelo, onde tanto em situacdes
de limitagdes tecnoldgicas, como
na abundancia das mesmas, a
ciéncia da seus maiores passos
por meio de idéias inovadoras, e
visdes holisticas processuais, as
quais sao ainda, apenas passiveis
de serem realizadas no cérebro
humano.
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A Sociedade Brasileira de Microbiologia se reserva o direito de nao formar turma caso o
numero de inscritos aceitos ndo atinja o minimo de 20 alunos.

Cada aluno devera trazer seu proprio notebook com acesso a internet Wireless
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Selo de Qualidade SBM
Confianca na qualidade
do produto

Em 2009 a Sociedade Brasileira de Microbiologia implantou o Selo
de Qualidade SBM, com o objetivo de promover a certificagdo de
produtos sanitariamente adequados quanto a presenca de
microrganismos. Em paralelo ao Selo, foi criado o Departamento de
Avaliacdo de Produtos pela SBM, responsavel pelas andlises e pesquisas
dos produtos, incluindo as embalagens e informagdes ao consumidor.

A certificag@o do produto comegou a ser uma exigéncia do mercado e
os fabricantes passaram a se preocupar mais em adequar sua producio e
seus produtos dentro de pardmetros qualitativos e com precos
competitivos. O programa de certificacdo da SBM visa certificar produtos
quanto a sua qualidade microbiologica e/ou sua capacidade germicida.

O processo de certificacdo pela SBM segue um programa
internacional, cujas diretrizes emanam da Organiza¢gdo Mundial de
Saude.

O primeiro produto a receber o Selo de Qualidade da SBM foi o
Dettol” produzido pela empresa Reckitt-Benckiser nas formas de
sabonete em barra, sabonete liquido e gel anti-séptico. Este selo foi
concedido apos avaliacdo de parecer técnico-especifico emitido por
especialistas indicados pela SBM.

Como solicitar o Selo SBM

As empresas interessadas em encaminhar seus produtos para avaliagdo do programa de certificagdo da SBM
devem:

- Enviar carta a Sociedade Brasileira de Microbiologia e solicitar que o produto, fabricado ou comercializado no
Brasil seja analisado para receber o Selo de Qualidade SBM;

- Também ¢ preciso enviar estudos ja realizados sobre o produto, como analises, pesquisas e formulagio, além de
informagdes adicionais que houver;

- Caso a comissdo de avaliagdo achar necessario, novos testes em laboratorios credenciados poderdo ser
solicitados.

Vigéncia é de 24 meses

Depois do envio deste material, o SBM firma com a empresa solicitante um protocolo de pesquisa, informando os
objetivos, procedimentos e tempo de estudo. A realizacdo dos ensaios dura entre 30 a 90 dias e todas as analises
realizadas, materiais e equipamentos utilizados obedecem a normas especificas para cada produto. Sendo o produto
aprovado, devera a Empresa assinar um Contrato que rege todos os pontos do relacionamento com a SBM, passando a
efetuar um pagamento mensal pela utilizacdo da marca. Este valor mensal também ¢ definido conforme o resultado da
analise do Questionario de Perfil da Empresa.

Para tornar possivel mais essa atividade da SBM, foi realizado um convénio de parceria com empresa tradicional
em proficiéncia, a Controllab.

Para obten¢io de maiores esclarecimentos entre em contato com:

sbm@sbmicrobiologia.org.br
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A Sociedade Brasileira de
Microbiologia (SBM) e a Divisao de
Microbiologia Thermo Fisher
Scientific convidam os
microbiologistas, com titulo de
doutor obtido nos ultimos trés anos
anteriores a data de inicio do 28°
Congresso Brasileiro de
Microbiologia, a participarem do
Prémio Jovem Microbiologista
2015, uma oportunidade impar de
se destacar e deixar sua marca no
meio cientifico. Visando a maior
integracédo entre os paises latino-
americanos, a SBM abre as
inscrigcbes para jovens
microbiologistas dos paises
membros da ALAM (Associagdo
Latino Americana de
Microbiologia). O prémio de R$
1.500,00 para o primeiro colocado
sera entregue durante a sesséo de
encerramento do 27° Congresso
Brasileiro de Microbiologia. Além
do prémio em dinheiro, e apds
manifestacdo por escrito dos
autores, os 5 trabalhos
selecionados pela Comisséo
Cientifica serdao encaminhados
para avaliacao e, apds aprovacao
pelo Editor Associado da area,
serdo publicados no periddico
Brazilian Journal of Microbiology.
Os demais classificados receberao
um certificado de participacao.

1-INSCRIGOES

A inscricao ao Prémio
Jovem Microbiologista 2015 é
isenta de taxa e pode ser realizada
até 13/07/2015. Poderéao
inscrever-se recém-doutores que
tenham defendido a tese nos
ultimos trés anos anteriores a data

de inicio do 27° Congresso
Brasileiro de Microbiologia. O
candidato devera estar inscrito no
28° Congresso Brasileiro de
Microbiologia e devera submeter
apenas um trabalho. O
comprovante de inscricdo no 28°
CBM devera ser enviado para a
Secretaria da SBM ao enderego
Av. Caxingui, 655, Vila Pirajussara,
CEP 05579-001, Sao Paulo, SP,
juntamente com o trabalho,
Curriculo Lattes e documento da
comissao de pods-graduagao da
instituicdo, declarando a data da
defesa datese e o titulo recebido. A
documentagdo submetida néao
seradevolvida.

2-TRABALHO

O trabalho, de responsa-
bilidade do recém-doutor, devera
serinédito, encaminhado naforma
de paper, tendo como modelo o
periddico Brazilian Journal of
Microbiology, em trés vias,
acompanhado do respectivo
arquivo gravado em CD-Rom. O
texto devera ser redigido em
inglés e ter, no maximo, 10
paginas (incluindo tabelas e
figuras) formatadas em fonte Arial,
tamanho 12, espacamento de 1,5
entrelinhas, formato A4, margens
2 cm (esquerda, direita, superior e
inferior) em editor de texto
Microsoft Word. As citacdes
bibliograficas deverao ser
apresentadas de acordo com as
normas da revista Brazilian
Journal of Microbiology . Os
trabalhos que ndo estiverem de
acordo com essas especificacdes
serdo automaticamente descon-
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siderados sem qualquer
comunicado ao participante.

3 - APRESENTAGAO E
SELECAO

A Comissao Cientifica,
designada pela Diretoria da SBM,
selecionara cinco trabalhos. Os
trabalhos selecionados deverao
ficar expostos, na forma de
painéis, durante o 26° Congresso
Brasileiro de Microbiologia, em
local a ser designado pela
Comissao Organizadora. Os
autores serdo convidados para
apresentacao publica desses
trabalhos, em sessao do 28°
Congresso Brasileiro de
Microbiologia. O tempo de
apresentacao oral sera de 20
minutos, perante Comissao
Julgadora, composta por trés
membros, indicada pela Diretoria
da SBM. N&o serao aceitos
recursos quanto ao mérito das
decisdes das comissdes de
selecao ejulgadora.

4 — PRESCRIGAO DO DIREITO
AOPREMIO

Caso o prémio nao seja
solicitado no prazo de 1 ano
contado a partir da data da
premiacdo que acontecera
durante o 28° Congresso
Brasileiro de Microbiologia o
mesmo perdera o direito de
recebé-lo. A comissao avaliadora
terd poderes para decidir as
situagbes em que nenhum
trabalho merece receber o prémio.
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SBM in foco - A forma direta de falar
com os microbiologistas.

Apresentamos o plano de comercializagéo para 1 ou 4 edi¢cdes da Revista
Microbiologiain Foco.

Periédico da Sociedade Brasileira de Microbiologia, com tiragem de 2000
exemplares e distribuicdo gratuita. Revista de informacgéo e divulgagéo
sobre temas em bacteriologia, micologia e virologia nas varias areas de
abrangéncia da Microbiologia: ambiental, agricola, basica, de alimentos,
industrial, médica humana e veterinaria e oral.

A revista ainda conta com espagos para divulgacdo de consensos,
agenda cientifica, atualidades e oportunidades de trabalho.

Venha fazer parte deste veiculo de informacao atualizada!

Atenciosamente,

Marina Baquerizo Martinez e Carlos P. Taborda - Editores Sociedade
Brasileira de Microbiologia

VALORES:

Capa Final Interna 1 edi¢do R$ 2.000,00 4 edigbes — R$ 4.000,00 cada
Capa Final Externa 1 edigédo R$ 2.500,00 4 edicdes — R$ 5.200,00 cada
> pagina (par) 1 edicdo R$ 1.000,00 4 edigdes — R$ 1.600,00 cada
Pagina Inteira (par) 1 edicdo R$ 1.850,00 4 edi¢cbes — R$ 3.600,00 cada
2 pagina (impar) 1 edicdo R$ 1.350,00 4 edicdes — R$ 2.400,00 cada
Pagina Inteira (impar) 1 edicdo R$ 2.150,00 4 edi¢cbes — R$ 4.400,00 cada

FORMA DE PAGAMENTO: 15 dias apds a edi¢cdo da Revista, através de
boleto bancario com recibo oficial.

PAGINA INTEIRA
21,0 X 28,0 cm

1/2 INTEIRA
18,0 X 12,0 cm

www.sbmicrobiologia.org.br




PREMIO bioMérieux

"Clinical Impact of Rapid Microbiology Results”

Durante o 28° congresso Brasileiro de Microbiologia (CBM) a ser realizado na cidade de Florianopolis, Santa
Catarina, no periodo de 18 a 22 de outubro de 2015, sera concedido um prémio no valor de US$ 5.000,00 ao
jovem pesquisador autor do melhor trabalho cujo tema seja: Clinical Impact of Rapid Microbiology Results.
O prémio sera integralmente patrocinado pelo Instituto Mérieux.

1. Elegibilidade
2. O autor devera estar inscrito no 28 CBM,;

1.1. Poderdo ser inscritos qualquer trabalho original ou qualquer trabalho submetido em forma de artigo ou

publicado no ano de 2015 em periddico indexado no Pub Med (o projeto deve ser brasileiro);

1.2. Entende-se por jovem pesquisador qualquer profissional atuando em Microbiologia Clinica nas sub-areas de

diagnostico clinico ou pesquisa e que tenha idade inferior a 35 anos;

1.3. Para trabalhos ainda ndo submetidos a periédicos o autor devera enviar o texto completo, redigido em Inglés,
estruturado no formato de artigo cientifico segundo as normas do Brazilian Journal of Microbiology; no caso de
artigos ja publicados ou ja submetidos, devera ser enviado o arquivo em .pdf. A data limite para inscricdo dos
trabalhos para concorrer ao prémio ¢ 30-08-2015. Os manuscritos deverdo ser enviados para
sbm(@sbmicrobiologia.org.br.

1.4. O trabalho devera demonstrar claramente o impacto clinico de testes rapidos em Microbiologia, seja reducao
na mortalidade, redu¢@o no tempo de permanéncia em unidades de tratamento intensivo, redug¢do do tempo de
internacgdo, reducdo da densidade de uso ou do tempo de uso de antimicrobianos ou redugdo em taxas de

infeccdes relacionadas aos cuidados com a satde ou ter resultados preliminares com grande potencial para isso.

1.5. Até trés trabalhos serdo selecionados para apresentacdo oral. O autor principal devera realizar apresentacao
de 15 a 20 min do trabalho durante o 28 CBM . Apresentagdes que excederem o tempo de 20 min serdo
desclassificadas. Apds a apresentacdo do trabalho, podera haver perguntas pela audiéncia e pela comissao

avaliadora por 10 min.
2. Avaliacao dos trabalhos

A comissao avaliadora sera composta por dois pesquisadores indicados pela SBM e um indicado pelo Instituto
Meérieux. Os trés melhores trabalhos serdo apresentados oralmente. Os trabalhos receberdo uma pontuagdo da
comissao avaliadora que tera valor maximo de 7,0 e a apresentacao oral publica tera valor maximo de 3,0. Sera

considerado vencedor o trabalho com maior pontuagao.
3. Premiagao
A premiacao acontecera durante o XVIII Congresso Brasileiro de Microbiologia em horario a ser anunciado

quando da publicacdo da programagao final do evento.
4. Questdes omissas
Duvidas ou esclarecimentos eventualmente surgidos na aplicagdo deste Regulamento serdo dirimidos pela

Comissao Avaliadora constituida.



SBM

SOCIEDADE
BRASILEIRA DE
MICROBIOLOGIA

Os sécios da SBM tém direito a descontos especiais nos
eventos promovidos ou patrocinados pela SBM. Para usufruir do
desconto de associado em nossas atividades é imprescindivel
estar anuente a dois anos consecutivos com a sociedade. Além
disso, tém acesso livre a revista cientifica Brazilian Journal of
Microbiology (BJM) e que se destina a publicacao de trabalhos de
pesquisa originais, notas breves e revisdes, envolvendo todos os
aspectos da Microbiologia. E considerada uma das revistas
cientificas mais importantes do nosso pais. O BJM tem uma politica
muito severa de avaliagao dos trabalhos submetidos a publicacéo,
sendo cada manuscrito avaliado por pelo menos dois revisores
criteriosamente selecionados.

Arevista Microbiologia in Foco tem o objetivo de promover
o intercambio de informagdes cientificas entre os associados,
publicando os autores nacionais de expressdo. Adota o mesmo
critério de avaliacédo e exceléncia que a SBM sempre adotou.
Enviaremos o ultimo numero da Microbiologia in Foco a todos os
novos associados, apos sua efetiva associagao.

Figue sécio da SBM
Veja informagdes no site: www.sbmicrobiologia.org.br
Lembre-se: um sécio da SBM integra a maior e mais

representativa associagdo da comunidade cientifica que
atua na microbiologia nacional.

Valores para associacao

Categoria de SOCIO .........ccevvereeiieiiciiciecniens Anuidade 2015
Aluno de Graduagao ...........cceeveeieeieeieeie e R$ 60,00

Aluno de P6s-Graduagao (Mestrado e Doutorado) . R$ 110,00
Aluno de Pds-Doutorado .........cccceceeeeveeecveeeeeeeienns R$ 170,00
ProfiSSIoNal .......oeeeeeeeeeeee e R$ 200,00

Assinatura JUuridiCa ..........cooeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e, R$ 360,00









