X1V Saléo Iniciacéo Cientifica da PUCRS

Selecdo e identificacdo por analise de sequenciamento do gene que codifica 0 rRNA 16S
de microrganismos ambientais capazes de degradar o glicerol

Bolsista BIT/INOVACAO: Nicole Anne Modena
Orientadora: Dra Suelen Paesi

Universidade de Caxias do Sul - Instituto de Biotecnologia - Laboratério de Diagndstico
Molecular, Caxias do Sul - RS/Brasil 95070-560. Tel.: (54) 3218 2149
Nicole Anne Modena (namodena@ucs.br), Suelen Paesi (sopaesi@ucs.br)

Resumo

Nos ultimos anos, alternativas para a utilizacdo de combustiveis fdsseis vém sendo
desenvolvidas, principalmente com o advento de pesquisas sobre tecnologias renovaveis e
desenvolvimento sustentavel. No mercado brasileiro, € crescente a consolidacdo de biodiesel,
que é opcdo sustentdvel, embora gere grande quantidade de subprodutos de dificil
aproveitamento, como o glicerol. O objetivo do trabalho foi selecionar e identificar
microrganismos capazes de crescer em meio de cultivo contendo o glicerol como Unica fonte
de carbono. Os microrganismos foram isolados a partir de quatro amostras de lodos de estacédo
de tratamento de efluentes de origem agroindustrial. Os substratos receberam tratamentos de
gradientes de temperatura para a inativacdo dos microrganismos hidrogenotroficos e foram
transferidos para crescimento em meio de cultura contendo glicerol liquido (30g/L) como
unica fonte de carbono, em estado de anaerobiose. Ap6s o crescimento em estufa, a solucdo
foi transferida para meio solido de glicerol, ainda em condi¢do de anaerobiose. As colénias
foram isoladas por estrias de esgotamento e submetidas a coloracdo de Gram e a crescimento
em meio seletivo MacConkey. Foi realizada, entdo, a extracdo dos &cidos nucleicos com o kit
comercial lllustra® Bacteria Genomic MiniPrep. As amplificacdes do material genético
foram realizadas utilizando-se primers padrdo para 0 Dominio Bacteria da subunidade 16S
rRNA. Apods o término da reacdo, foi confirmada a reacdo através de eletroforese em gel de
agarose. Os amplificados foram purificados e enviados para a analise de sequenciamento. As
sequéncias nucleotidicas foram alinhadas e comparadas através do banco de dados GenBank,
usando o programa BLAST, para a identificacdo de género e espécie. Foram identificadas
cinco diferentes espécies de microrganismos capazes de degradar o glicerol, sendo elas
Enterobacter ludwigii, Bacillus amyloliquefaciens, Shigella sonnei, Shigella flexneri e
Bacillus liqueniformis. Na literatura, estes microrganismos estdo relacionados com a sintese
de gés hidrogénio e de bioprodutos utilizados na industria. Os resultados obtidos confirmam a
possibilidade de produzir compostos de interesse comercial por processos fermentativos
biotecnologicos, que contribuirdo para a degradacdo do glicerol e para a consolidacdo do
mercado de biodiesel no pais.
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