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Resumo 

As esponjas são os metazoários mais antigos no planeta e sua história evolutiva está estreitamente 

relacionada às associações simbióticas com microrganismos. O conhecimento atual sobre o 

microbioma de esponjas é baseado em 95% das espécies de esponjas marinhas, enquanto menos de 

10% das espécies de água doce tem seu microbioma estudado. Este trabalho tem o objetivo de 

conhecer a composição, diversidade taxonômica e funcional do microbioma associado à espécie de 

água doce Metania sp., a fim de compreender o papel da associação esponja-microbiota no ambiente, 

empregando a abordagem metagenômica. Esponja e água circundante foram coletadas em quatro 

pontos, em triplicata, em um complexo de cachoeiras na Chapada dos Veadeiros (Cavalcante-GO). 

As esponjas foram fixadas em etanol 75% e a água foi filtrada em membranas de 0,22 µm, ambos 

congeladas em seguida. O DNA total foi extraído com kits comerciais e sequenciado com sistema 

Illumina (150pb PE-reads). As sequências curtas de DNA (reads) foram processadas para limpeza 

de artefatos e adaptadores (BBtools), montados em sequências contíguas (contigs) (Megahit) e 

classificados em bins (Maxbin2).  O perfil taxonômico dos contigs foi determinado pela classificação 

de genes marcadores de cópia única, com base no GTDB (SingleM pipe). A caracterização 

filogenética do hospedeiro, baseada nas análises de sequências de genes marcadores cox1 e 28S 

rRNA, indicou que Metania sp. pertence ao clado Spongillida e a descrição morfológica sugere que 

esta possa ser uma nova espécie do gênero. A análise metagenômica das amostras de esponja e água 

circundante revelou um perfil taxonômico composto por 243 taxa (241 Bacteria, dois Archaea). O 

domínio Bacteria foi mais abundante (99%), apresentando 16 filos, 23 classes, 45 ordens, 69 famílias 

(excluindo taxa não classificados). Os filos Pseudomonadota, Actinomycetota e Bacteroidota foram 

os mais abundantes nos microbiomas da esponja e da água circundante. Estes grupos apresentam 

ampla distribuição e diversidade fisiológica, sendo reconhecidos por sua capacidade de degradação 

de compostos aromáticos e carboidratos e síntese de componentes bioativos. Verrucomicrobiota e 

Cyanobacteria foram menos abundantes e ocorreram em ambos microbiomas. A diversidade alfa de 

Shannon não diferiu entre o microbioma de Metania sp. e a água circundante, enquanto a diversidade 

beta revelou uma alta dissimilaridade (Bray-Curtis) entre os microbiomas, sendo o superfilo 
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Patescibacteria o principal contribuinte dessa diferenciação. Há registros desse superfilo em 

microbiomas de esponjas, o qual é conhecido por apresentar capacidades biosintéticas limitadas e por 

adotar um estilo de vida simbiótico, características relevantes para entender as interações ecológicas 

no microbioma da esponja. Portanto, a anotação funcional dos genomas recuperados de metagenoma 

(MAGs) trará maior compreensão das funções metabólicas envolvidas na associação entre Metania 

sp. e seus microrganismos simbiontes, o que poderá revelar novas informações sobre os mecanismos 

de troca metabólica e os benefícios ecológicos dessa interação. 
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