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Prefácio  
 

 
 
 

O Simpósio Brasileiro de Microbiologia Aplicada chega a sua sétima edição.  O 
evento vem sendo realizado desde 2007, organizado pelos alunos do Programa de 
Pós-Graduação em Microbiologia Agrícola e do Ambiente, da Universidade Federal 
do Rio Grande do Sul.  

A edição de 2014 abrange pesquisas que vêm sendo desenvolvidas em âmbito 
nacional e latino americano, com o objetivo de compartilhar o conhecimento 
produzido nos diferentes campos da Microbiologia, através da divulgação de 
trabalhos científicos, discussão de temas das diversas áreas com um olhar crítico e 
científico, aumentando os horizontes e despertando novos interesses nos 
profissionais em formação ou já formados. 

O evento contempla ainda o III Encontro Latino Americano de Microbiologia 
Aplicada, o IX Encontro Nacional dos Estudantes de Pós-Graduação de 
Microbiologia Agrícola e o XI Fórum dos Coordenadores dos Programas de Pós 
Graduação em Microbiologia da Área de Ciências Agrárias. 
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Introdução 
As duas espécies de serpentes, Philodryas patagoniensis e Xenodon dorbignyi, são frequentemente encontradas 

na região de dunas da localidade Magistério, município do Balneário Pinhal, Rio Grande do Sul, Brasil. Durante um 
projeto de TCC, no período de outubro de 2011 e janeiro de 2012 foram coletadas amostras do material da cavidade oral 
dessas espécies, chegando num total de 34 cepas bacterianas isoladas, as quais estão sendo identificadas nesse estudo. O 
conhecimento da microbiota aeróbia oral dos exemplares de serpentes coletadas teve como objetivo avaliar se esta 
poderia ser fonte de infecção secundária no local da picada em caso de acidentes.  

 
Métodos 

As cepas bacterianas isoladas estavam congeladas e foram re-isoladas pelo método de esgotamento em ágar 
triptose de soja e, posteriormente, analisadas características como: morfologia colonial, coloração de Gram e de 
esporos, testes oxidase, catalase e oxidação e fermentação glicose. De todas as cepas foram feitas PCR com 
oligonucleotídeos iniciadores para o gene do RNA16S bacteriano e, após purificações, os fragmentos amplificados 
foram enviados para sequenciamento. 
 

Resultados e discussão 
Com base nos métodos bioquímicos foi possível identificar seis gêneros distintos: Aeromonas sp., 

Aureobacterium sp., Bacillus sp., Microbacterium sp., Micrococcus sp. e Proteus sp. Desses gêneros, Aeromonas sp., 
Bacillus sp. e Proteus sp. têm sido associados a infecções secundárias em lesões cutâneas. Até o momento, dez cepas 
tiveram o DNA sequenciado, das quais foram confirmadas as seguintes espécies: Aeromonas jandaei, Arthrobacter 
defluvii, Bacillus amyloliquefaciens, Comamonas testosteroni, Pseudomonas plecoglossicida, Staphylococcus 
saprophyticus Staphylococcus sciuri Staphylococcus hominis e Stenotrophomonas maltophilia. As espécies de 
Staphylococcus sp. encontradas são comensais da pele de humanos ou animais e também em casos de infecções 
cutâneas oportunistas. Stenotrophomonas maltophilia também é um patógeno oportunista em humanos e outros animais. 
Vinte e quatro cepas ainda não tiveram o seu DNA sequenciado.  

 Entre as espécies já identificadas observa-se a presença de bactérias que são patógenos oportunistas nos 
homens e animais e pode-se concluir que, se presentes no momento da picada do animal, podem ser causadores de 
infecções oportunistas. 
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Introdução 
Nos ambientes marinhos habitam micro-organismos procarióticos que desempenham funções essenciais na 

ciclagem de matéria orgânica (Snelgrove et al., 1997) e possuem várias estratégias de sobrevivência para variadas 
condições ambientais. O sedimento marinho profundo abriga uma gama de espécies procarióticas quimiossintetizantes 
que conseguem utilizar as fontes de energia disponíveis neste ambiente peculiar, caracterizado pela baixa ou inexistente 
incidência de luminosidade. 

A motivação para o presente estudo se baseia na caracterização de comunidades procarióticas de sedimento 
marinho profundo ainda pouco exploradas, as quais apresentam, além de seu valor intrínseco, potenciais aplicabilidades 
biotecnológicas futuras que utilizem possíveis peculiaridades desses organismos e seus metabolismos. Para tal, se têm 
como ferramenta de estudo a metagenômica, capaz de abranger uma parcela maior de organismos de uma amostra 
ambiental, já que as metodologias de microbiologia clássica possuem certos limitantes, ainda que sejam de extrema 
importância. A maioria das análises nesse ramo empregaram sequências de DNA ribossomal para segmentos de gene de 
rDNA 16S em procariotos (Singh et al., 2009) o qual será utilizado como marcador. 

 
Material e Métodos 

Durante uma Missão Oceanográfica na porção Sul do Oceano Atlântico coletou-se sedimento marinho com o 
navio de pesquisa Marion Dufresne (MD195). Com um pistão, que coleta colunas de sedimento, foram amostradas duas 
profundidades distintas de quatro pistões totalizando 8 amostras que correspondem ao topo de cada pistão (superfície do 
sedimento marinho) e três metros abaixo.  As amostras destinadas às análises metagenômicas foram submetidas à 
extração de DNA seguindo o protocolo descrito por Zhou et al. 1996. O DNA foi amplificado com os oligonucleotídeos 
descritos por Bates et al., 2010. Os fragmentos do gene 16S ribossomal foram submetidos à técnica de Next Generation 
Sequencing, realizada pela plataforma Ion Torrent (Life Technologies). O software PRINSEQ (Schmieder et al., 2011) 
foi utilizado para a triagem de sequências com comprimento ≥100pb e valor de Phred ≥20. Os metagenomas triados 
foram submetidos à análise comparativa (similaridade e abundância de organismos) com o auxílio do servidor MG-
RAST (Meyer et al., 2008). Além da caracterização metagenômica, estão em andamento procedimentos de cultivo e 
isolamento de micro-organismos aeróbicos, que terão descrita sua morfologia celular e colonial, assim como coradas 
por método de Gram. 

 
Resultados e Discussão 

Observamos a formação de três grupos, onde, em três pistões as amostras de topo são mais similares entre si, 
bem como, as amostras de profundidade. Também pode-se observar a formação de um grupo distinto que reúne duas 
amostras de um mesmo pistão, o qual possui características químicas diferenciadas (Figura 1). 

 

 
Figura 1: Análise de coordenadas principais (PCoA). Os primeiros dois eixos explicam 76% da variação dos dados. Os pontos representados 

por Px (em cinza) correspondem às amostras de 3 metros de profundidade, e os representados por Tx (em laranja) correspondem às amostras de topo. 
A numeração indica a qual pistão a amostra pertence. 
 

Conclusões 
As amostras diferiram entre si e foram discriminadas em dois grupos que correspondem a localização de 

amostragem (topo/profundidade). Houve a formação de um terceiro grupo, onde as amostras de profundidades distintas 
agruparam-se devido a características químicas. 
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Introdução 
A qualidade de vida das pessoas é influenciada pela qualidade do ar que respiramos. Em geral, as pessoas 

passam mais de 80% de seu tempo em ambientes fechados, uma vez que os ambientes aclimatizados artificialmente são 
projetados para oferecer o máximo de conforto a seus ocupantes, podendo ser um ambiente ameaçador para a saúde 
humana.  

Os primeiros ambientes climatizados surgiram na década de 30, onde temperatura e umidade do ar eram 
controladas, proporcionando conforto térmico para as pessoas que ali conviviam. No entanto, com a crise do petróleo e 
a mudança dos materiais de construção que ocorreu na década de 70. Como consequência direta disto houve diminuição 
da concentração de oxigênio e da diminuição da umidade do ar, e começaram a surgir lesões de vias respiratórias 
(BASENGE, 2001). 

É sabido que por mais limpos que sejam os mesmos, sempre se verifica a presença de bactérias, fungos e vírus, 
etc. que podem causar graves danos à saúde humana. O ar é um excelente meio de dispersão para os micro-organismos, 
havendo sempre uma maior contaminação em ambientes fechados (PREFEITURA DE FLORIANÓPOLIS, 2009). De 
fato, dentro de hospitais e centros cirúrgicos, o ar é uma grande fonte de contaminação de pacientes. Até porque o 
aumento da contaminação do ar, em especial nos grandes centros urbanos, tem se tornado cada vez mais importante 
como fonte de agravo à saúde do homem e dos demais seres vivos. A Organização Mundial de Saúde contabilizou a 
contribuição de uma variedade de fatores de risco às doenças e determinou que a poluição do ar fosse considerada o 8ª 
fator de risco mais importante, sendo responsável por 2,7% do conjunto de casos de doenças no mundo. 

O presente estudo teve como objetivo avaliar a qualidade do ar em ambientes climatizados da Universidade do 
Oeste de Santa Catarina – UNOESC Campus de Xanxerê, através de análises da microbiota presente em filtros dos 
climatizadores entre os meses de agosto a outubro, caracterizando e identificando espécies de fungos e bactérias 
isoladas dos mesmos.  

 
Material e Métodos 

 As amostras da Qualidade do Ar Interno foram coletadas nos meses de agosto a outubro, em 20 salas 
climatizadas na Unoesc – Campus de Xanxerê, de forma aleatória. As amostras foram coletadas em placas com ágar 
peptona 2%, sendo que o climatizador foi ligado cinco minutos antes das coletas, e então a placa aberta era colocada 
próxima do climatizador (em torno de 10 cm de distância) e ali permanecia por 1 minuto. Depois disto, era fechada e 


