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Resumo

Esponjas (Porifera) sao organismos sésseis e filtradoras, cruciais para a purifica¢do da dgua, ciclagem
da matéria organica e balango energético em ecossistemas aquaticos. Sua relagdo simbidtica com
microrganismos ¢ antiga, com as comunidades microbianas fornecendo nutrientes (vitaminas e
aminoacidos), produzindo metabolitos secundarios e participando dos ciclos biogeoquimicos
(carbono, nitrogénio, fosforo e enxofre). Além de seu papel ecoldgico, as esponjas sdo fontes
promissoras de compostos bioativos, provavelmente originados de bactérias. Este estudo explorou o
potencial funcional do microbioma da esponja de dgua doce Metania sp. e da agua circundante,
utilizando uma abordagem metagenomica. Amostras de Metania sp. e de dgua foram coletadas em
um ambiente l6tico no Cerrado brasileiro (Chapada dos Veadeiros, GO). O DNA total foi extraido e
sequenciado (Illumina). As sequéncias curtas foram processadas (BBtools) e montadas (Megahit). Os
quadros de leitura abertos (ORFs) foram preditos (Prodigal) e os genes anotados usando
eggNOGmapper com o banco de dados KEGG. Os genes preditos foram mapeados para calculo de
cobertura (Bowtie2, Samtools e CoverM). Os resultados foram interpretados a partir do
enriquecimento das vias metabolicas e andlise de abundancia diferencial dos Ort6logos KEGG (KOs)
(DESeq2). Clusters de Genes Biossintéticos (BGCs) também foram identificados (Antismash). A
predicao funcional de procariotos resultou em 7.201 KOs, atribuidos a 117 vias KEGG enriquecidas
significativamente. Destas, 95 sdo compartilhadas entre os microbiomas da esponja e da dgua. As vias
mais enriquecidas no geral sdo centrais para o metabolismo microbiano, como biossintese de
cofatores, metabolismo de carbono e biossintese de aminoacidos e agucar nucleotideo. Vias
enriquecidas apenas no microbioma de Metania sp. estdo relacionadas ao processamento da
informagdo genética, metabolismo lipidico, metabolismo de outros aminoacidos e biossintese de
metabolitos secundérios. Em contraste, o microbioma aquatico prevaleceu em vias ligadas a
biossintese de metabdlitos secundarios, degradacdo de poluentes organicos complexos e

xenobiodticos. A analise de abundancia diferencial identificou 1.024 KOs diferencialmente abundantes



no microbioma associado a Metania sp. e 1.275 KOs no microbioma aquatico (p-adj < 0.05 e
llog2FoldChange| > 1). A abundancia de sistemas de defesa bacteriana, como CRISPR-Cas e
recombinag¢do homologa, no microbioma associado a esponja, sugere um papel crucial na manutengao
da simbiose, protegendo o microbioma contra fagos e elementos genéticos moéveis. A identificacao
de BGCs reforca o potencial do microbioma de Metania sp. para produzir metabdlitos secundérios
com diversas atividades biologicas (ex. agentes antimicrobianos), que podem auxiliar na defesa do
hospedeiro. O microbioma de Metania sp. parece especializado para a sobrevivéncia dentro do
hospedeiro, com fungdes que conferem estabilidade gendmica, metabolismo lipidico e sistemas de
defesa microbiana, enquanto a microbiota aquatica ¢ enriquecida com vias ligadas a adaptacao
ambiental e degradacao de poluentes. Este estudo demonstra que a esponja Metania sp. hospeda uma
comunidade microbiana complexa e funcionalmente especializada que desempenha um papel
fundamental na adaptacdo, nutricdo e defesa do holobionte, contribuindo significativamente para a

compreensdo das relagdes simbidticas em esponjas de dgua doce.
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