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Resumo 

 

Mendes, Ligia Massa Bacellar. Bioprospecção de bactérias  magnetotáticas do Canal de 

Cabo Frio, RJ, Brasil. Rio de Janeiro, 2023. Dissertação (Mestardo em Biotecnologia 

Vegetal e Bioprocessos) – Decania do Centro de Ciências da Saúde, Universidade Federal 

do Rio de Janeiro, Rio de Janeiro, 2023. 

Bactérias magnetotáticas (BMs) consistem num grupo de bactérias Gram-negativas que 

apresentam uma grande diversidade em relação à morfologia, metabolismo e história 

evolutiva. BMs são microaerófilas ou anaeróbias e são encontradas em sedimento de 

ambientes aquáticos,  colunas de água estratificadas e solos alagados. Esse grupo de bactérias 

possui a capacidade de sintetizar nanopartículas magnéticas, denominadas magnetossomos 

através da biomineralização,    processo controlado em nível genético por genes específicos. 

Os magnetossomos lhes conferem  a capacidade de se moverem alinhadas não só na direção 

do campo magnético terrestre, mas também na direção de campos magnéticos induzidos. 

Estas propriedades deste grupo de bactérias fornecem- lhes características únicas que podem 

ser aproveitadas e com aplicabilidade em diversas aplicações biotecnológicas. BMs afiliadas 

aos filos Proteobacteria (dentro das classes Alpha-, Beta-, Gamma-, Delta- e Ca. 

Etaproteobacteria), Nitrospirae e Candidatus Omnitrophica foram descritos nos últimos 

anos. O objetivo deste trabalho foi bioprospectar novas cepas de bactérias magnetotáticas 

marinhas coletada em Cabo-Frio, litoral norte do Estado do Rio de Janeiro. BMs com 

comportamento tipo Sul foram observadas por microscopia óptica, sendo detectada 

inicialmente grande diversidade de morfotipos e após um ano a mesma amostra de sedimento 

apresentou um morfotipo de vibrio. O cultivo de amostra enriquecida magneticamente 

permitiu o isolamento de um bastonete magnetotático. A observação por microscopia 

eletrônica de transmissão mostrou que os bastonetes magnetotáticos apresentam  duas cadeias 

de magnetossomos prismáticos diferenciados, pois seus cristais possuem um grau de 

estrangulamento no centro. Os magnetossomos se encontram dispostos em duas cadeias muito 

próximas, paralelas e sua quantidade varia de 4 a 7 cristais. A composição química dos 

magnetossomos do morfotipo bastonete foi determinada por microscopia eletrônica de 

transmissão de alta resolução e espectroscopia de energia dispersiva de raios-X. Esses 

resultados forneceram informações necessárias para a caracterização de uma nova cepa de 

BM, o que contribui para a nossa compreensão acerca da biodiversidade destes 

microrganismos em território brasileiro. 

Palavras-chave: bactérias magnetotáticas; magnetossomos; cultivo; biotecnologia. 
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Abstract 

 

Mendes, Ligia Massa Bacellar. Bioprospecting of magnetotactic bacteria from the Cabo Frio 

Channel, RJ, Brazil. Rio de Janeiro, 2023. Dissertation (Master's Degree in Plant 

Biotechnology and Bioprocesses) – Decania do Centro de Ciências da Saúde, Universidade 

Federal do Rio de Janeiro, Rio de Janeiro, 2023. 
 

Magnetotactic bacteria (BMs) consist of a group of Gram-negative bacteria that display great 

diversity in terms of morphology, metabolism and evolutionary history. BMs are 

microaerophilic or anaerobic and are found in sediments of aquatic environments, stratified 

water columns and flooded soils. This group of bacteria has the ability to synthesize 

magnetic nanoparticles, called magnetosomes, through biomineralization, a process 

controlled at the genetic level by specific genes. Magnetosomes give them the ability to 

move aligned not only in the direction of the Earth's magnetic field, but also in the direction 

of induced magnetic fields. These properties of this group of bacteria provide them with 

unique characteristics that can be used and applicable in various biotechnological 

applications. BMs affiliated with the phyla Proteobacteria (within the classes Alpha-, Beta-

, Gamma-, Delta- and Ca. Etaproteobacteria), Nitrospirae and Candidatus Omnitrophica 

have been described in recent years. The objective of this work was to bioprospect new 

strains of marine magnetotactic bacteria collected in Cabo-Frio, north coast of the State of 

Rio de Janeiro. BMs with Southern-like behavior were observed by optical microscopy, 

initially detecting a large diversity of morphotypes and after a year the same sediment sample 

presented a vibrio morphotype. The cultivation of a magnetically enriched sample allowed 

the isolation of a magnetotactic rod. Observation by transmission electron microscopy 

showed that magnetotactic rods have two chains of differentiated prismatic magnetosomes, 

as their crystals have a degree of strangulation in the center. Magnetosomes are arranged in 

two very close, parallel chains and their quantity varies from 4 to 7 crystals. The chemical 

composition of rod morphotype magnetosomes was determined by high-resolution 

transmission electron microscopy and energy dispersive X-ray spectroscopy. These results 

provided necessary information for the characterization of a new strain of BM, which 

contributes to our understanding of the biodiversity of these microorganisms in Brazilian 

territory.Keywords: magnetotactic bacteria; magnetosomes; cultivation; biotechnology. 
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1. Introdução 
 

 

1.1 Bactérias magnetotáticas 
 

As bactérias magnetotáticas (BMs) são um grupo de microrganismos aquáticos e 

flagelados, filogeneticamente diverso e metabolicamente versátil (BLAKEMORE, 1975). O 

termo “bactéria magnetotática” (BM) não possui significância taxonômica e representa um 

grupo heterogêneo de procariotos que exibem diferentes morfologias celulares (Figura 1), 

incluindo cocóide, bastonetes, vibrióide, espirilóide (helicoidal) e até multicelular 

(BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004). Elas representam uma coleção de bactérias diversas, 

cosmopolitas em distribuição, mas, em uma base local, são microaerófilas ou anaeróbicas, 

encontradas em maior quantidade logo abaixo da interface óxico-anóxica em habitats 

aquáticos, onde podem constituir uma proporção significativa da população bacteriana 

(SIMMONS et al., 2007; LIN et al., 2009; SPRING et al., 1993; ZHANG et al., 2012). 

A descoberta dessas bactérias aconteceu em dois momentos independentes na história. 

Richard Blakemore observou que bactérias acumulavam na borda de uma gota de amostra 

ambiental quando observada ao microscópio óptico. Em um estudo publicado em 1975  

characterizou essas bactérias por microscopia eletrônica, o que permitiu a observação de 

estruturas eletrondensas na célula ricas em ferro e organizadas em cadeias dentro da célula, 

sugerindo seu papel no comportamento peculiar de resposta ao campo magnético 

(BLAKEMORE, 1975). Por volta dos anos 2000, foi descoberto que um pesquisador italiano 

publicou um trabalho interno na Universidade de Pavia sobre a existencia de bactérias 

magnetossensíveis em amostras ambientais (FRANKEL, 2009). Bellini fez considerações 

relevantes pela utilização apenas da microscopia óptica (FRANKEL, 2009). De fato, o que 

foi muito importante nas duas descobertas foi observar que as células não eram atraídas ou 

repelidas pelo ímã utilizado no estágio do microscópio óptico para observação da inversão 

do nado das bactérias na amostra ambiental quando a polaridade do ímã era invertida. A 

observação de que as células mortas giravam quando o campo magnético era invertido e não 

se deslocavam preferencialmente para uma polaridade magnética do ímã permitiu a 

descrição da magnetotaxia e posteriormente a classificação de BMs em tipo sul e tipo norte, 

sendo estas as que nadam preferenciamente para os pólos Sul e Norte geográficos, 

respectivamente (BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004). 

Estudos fisiológicos de diversas cepas de BMs mostram que elas têm potencial para 
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participar do ciclo biogeoquímico de vários elementos importantes incluindo ferro,  

nitrogênio, enxofre e carbono (BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004). Essas bactérias são 

consideradas por muitos como mesófilas, restritas a habitats com valores de pH próximos    à 

neutralidade. No entanto, algumas espécies extremófilas foram descritas (LOWER & 

BAZYLINSKI, 2013) como o microrganismo magnetotático multicelular de ambiente 

hipersalino, Candidatus Magnetoglobus multicelulares (ABREU et al., 2007) e uma BM 

moderadamente termofílica com temperatura de crescimento máxima de 63°C (LEFÈVRE 

et al., 2010). Também há relatos de cocos magnetotáticos que toleram temperaturas 

inferiores a 4°C encontradas na Antártica (ABREU, 2010). 

 

Figura 1. Diversidade morfológica de BMs. A. Coco não cultivado com 2 cadeias de magnetossomos 

prismático alongados (Paraty Mirim – RJ). B. Ovóide não cultivado de Gold Strike apresentando 

magnetossomos prismáticos desorganizados (Nevada – EUA). C. Vibrião não cultivado com magnetossomos 

prismáticos alinhados em cadeia (Paraty Mirim – RJ). D. MMP esférico não cultivado encontrado em lagoa 

hipersalina (Araruama – RJ). Retirado de Abreu et al., 2008. E. Espirilo não cultivado com uma única cadeia de 

magnetossomos cuboctaédricos alinhados (Maricá – RJ). F. Bacilo não cultivado com magnetossomos 

anisotrópicos alinhados (Campos dos Goytacazes – RJ). G. MMP elipsoide não cultivado encontrado na China 

(Rongcheng City, China) (Leão et al., 2017). Todas as imagens, exceto 2D e 2F, foram obtidas do acervo de 

imagens do Laboratório de Biologia Celular e Magnetotaxia do IMPPG, UFRJ. A., B., C., E. e F. correspondem 

a BMs unicelulares observadas por microscopia eletrônica de transmissão (MET). D. e G. correspondem a 

MMPs observados por microscopia eletrônica de varredura (MEV). Figura retirada de Taveira (2021). 

Espécies de BMs são encontradas em diversos grupos filogenéticos, incluindo as 

classes Alpha-, Beta-, Gamma-, Delta-, Eta- do filo Proteobacteria, no filo Nitrospirae, 

Latescibacteria (também conhecida como divisão candidata WS3); Omnitrophica e superfilo 

PVC (ABREU et al. 2018; KOLINKO et al., 2012; UEBE & SCHÜLER, 2016; LIN et al., 

2018). 
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1.2 Magnetossomos 

BMs são conhecidas pela sua capacidade de produzir nanopartículas magnéticas, 

chamadas magnetossomos. Estas estruturas são envoltas por uma membrana composta por 

uma bicamada lipídica que contém fosfolipídeos, glicoproteínas e proteínas específicas 

do magnetossomo, algumas das quais são responsáveis pelo processo de biomineralização 

(FAIVRE & SCHÜLER, 2008, MADIGAN et al., 2010). A porção cristalina do 

magnetossomo podem ser constituídas de magnetita (Fe3O4) (FRANKEL et al., 1979) ou de 

greigita (Fe3SO4) (MANN et al., 1990), dependendo da espécie de BM. Geralmente estas 

estruturas estão organizadas em cadeia única ou múltipla no citoplasma celular, o que 

também é regulado por genes presentes no cluster de genes do magnetossomo (MGC; do 

inglês magnetosome gene cluster) (BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004). A organização dos 

magnetossomos em cadeia confere a célula um momento magnético, o que permite seu 

alinhamento passivo em relação ao campo geomagnético ou à campos magnéticos palicados 

(ímãs) (BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004). 

Os magnetossomos apresentam uma faixa estreita em tamanho variando de 35 a 120 

nm podendo variar entre espécies (BAZYLINSKI & SCHÜBBE, 2007). Assim como o 

comprimento, a morfologia dos cristais de magnetossomos e sua organização dentro da 

célula tende a ser única em uma espécie particular desse grupo de bactérias (BAZYLINSKI 

& FRANKEL, 2004). Existem três principais morfologias de cristais de magnetita: 

cuboctaédrica, prismática alongada e anisotrópica em forma de “ponta de lança” (LOWER 

& BAZYLINSKI, 2013) (Figura 2). O controle preciso do processo de formação dos 

magnetossomos permite que essas estruturas tenham características superiores às 

encontradas em partículas de ferro artificialmente sintetizadas (XIE et al., 2009), como 

distribuição estreita de tamanho, morfologia uniforme e domínio magnético único dos 

cristais, além do envoltório membranoso mencionado anteriormente. 
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Figura 2. Diversidade morfológica de magnetossomos. A. Magnetossomos cuboctaédricos alinhados em 

cadeia em espirilo não cultivado de amostras coletadas no rio Ubatiba (Maricá – RJ). Ilustração inserida: 

morfologia cristalina cuboctaédrica. B. Magnetossomos octaédricos alinhados em cadeia em vibrião não 

cultivado encontrado em amostras coletadas no Saco do Mamanguá (Paraty Mirim – RJ). Ilustração inserida: 

morfologia cristalina octaédrica. C. Magnetossomos com morfologia prismática alongada ou pseudo-

hexagonal organizados em cadeia em um vibrião não cultivado encontrado em amostras coletadas no Saco do 

Mamanguá (Paraty Mirim – RJ). Ilustração inserida: morfologia cristalina prismática. D. Seção de um corte 

ultrafino de um bastonete não cultivado encontrado em amostras provenientes do rio Ururaí (Campos dos 

Goytacazes – RJ) contendo magnetossomos com morfologia anisotrópica. Ilustração inserida: morfologia 

cristalina anisotrópica. Todas as imagens foram obtidas do acervo de imagens do Laboratório de Biologia 

Celular e Magnetotaxia do IMPPG, UFRJ. Figura de Taveira (2021). 

A presença de magnetossomos nas BMs e o consequente alinhamento ao campo 

geomagnético, somado à rotação flagelar  lhes permite migrar de forma orientada e ativamente 

em ambientes quimicamente estratificados, resultando em um fenômeno chamado 

magnetotaxia (SCHÜLER, 2007). Acredita-se que os magnetossomos e a magnetotaxia 

funcionem como um meio para modular a quimiotaxia mais eficientemente,  permitindo à 

célula localizar-se e manter-se numa posição ótima para crescer e sobreviver na interface 

óxico-anóxica (BAZYLINSKI & LEFÈVRE, 2013).  

Embora o papel ecológico dos magnetossomos ainda não esteja totalmente definido, é 

possível que a capacidade de se orientar em um campo magnético corresponda a uma 

vantagem seletiva na manutenção desses organismos microaerofílicos em zonas de baixa 

concentração de oxigênio, próximo à interface óxica/anóxica (MADIGAN et al., 2010). 

Diversos fatores influenciam a biomineralização dos magnetossomos,  concentração de 

oxigênio e a presença de óxidos de nitrogênio possuem alta relevância neste processo 

(BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004). 

Os magnetossomos possuem diferentes aplicações biotecnológicas, devido as suas 

propriedades estruturais e magnéticas únicas e sua membrana biocompatível (LOWER & 

BAZYLINSKI, 2013). Alguns exemplos são a ancoragem e delivery de fármacos, 

imobilização de enzimas e biorremediação, uma vez que devido às proteínas que estão 

presentes na membrana do magnetossomo, é possível a adição de moléculas na superfície do 

mesmo (XU et al., 2014). Outros exemplos de aplicações já descritas envolvem o uso de 
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magnetossomos na separação de células, contraste de imagem e análise de DNA/antígeno. 

Magnetossomos permitiram a realização de estudos sobre análise de contaminação em 

alimentos por microrganismos patogênicos, hipertermia magnética e separação de células 

(MANUCCI et al., 2018; VARGAS et al., 2018; YOSHINO et al., 2008). As aplicações 

biotecnológicas dos magnetossomos serão descritas em maior detalhe em item específico 

da introdução. 

Correa et al., (2021) sugeriram que os magnetossomos podem representar o 

desenvolvimemto da Nanotecnologia sustentável. Características dessas nanopartículas 

consideradas vantajosas quando comparadas com nanopartículas artificiais são sua alta 

perfeição cristalográfica e pureza química (BAZYLINSKI & FRANKEL, 2004; FISCHER 

et al., 2011), alta resistência a temperaturas  (CYPRIANO et al., 2020), a presença de uma 

membrana biológica natural e biocompatível,  a possibilidade de produção por BMs 

cultivadas em biorreator, o que é uma alternativa ecologicamente amigável, uma vez que 

não gera resíduos tóxicos. 

1.3 Síntese dos magnetossomos 

A síntese dos magnetossomos é um processo altamente controlado por uma complexa  

maquinaria proteica, codificada por uma região específica do genoma bacteriano 

denominada inicialmente ilha do magnetossomo (MAI, do inglês magnetosome gene island; 

BARBER-ZUCKER & ZARIVACH, 2016; UEBE & SCHÜLER, 2016). Em espécies de 

Magnetospirillum,  a MAI contém um conjunto de aproximadamente 30 genes mam 

(denominação proveniente da expressão em inglês magnetosome membrane) e mms 

(denominação proveniente da expressão em inglês magnetic-particle-membrane specific) 

(UEBE & SCHÜLER, 2016) (Figura 3). Genes de biomineralização são exclusivos de BMs, 

estando presentes em todas as espécies; há variação em conteúdo e sintenia dos genes, mas 

em geral são conservados (Figura 3). Além dos genes mam e mms, outros grupos de genes 

de biomineralização de magnetossomos também foram descritos, porém estão restritos a 

alguns grupos específicos de BMs. Como exemplo temos: (i) os genes mad (do inglês 

magnetosome associated Deltaproteobacteria) (Figura 3), descritos inicialmente em 

deltaproteobactérias (LEFÈVRE et al., 2013) e posteriormente descobertos em BMs 

pertencentes aos filos Nitrospirae e Omnitrophica (Figura 3); e (ii) os genes man, descritos 

inicialmente em BM pertencentes ao filo Nitrospirae (do inglês magnetosome genes in 

Nitrospirae) (Figura ) (LIN et al., 2014). 
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Figura 3. Organização dos MGCs em diferentes grupos filogenéticos de BMs. O conjunto de genes 

relacionados à biomineralização do magnetossomo foi reportado em BMs e sequências obtidas por 

metagenoma em diferentes grupos filogenéticos, dentre eles: (i) em BMs afiliadas ao filo Proteobacteria 

referente às classes Alpha-, Delta- e Ca. Etaproteobacteria; (ii) sequências obtidas a partir de metagenoma 

afiliadas as classes Ca. Lambda- e Zetaproteobacteria referentes ao filo Proteobacteria; (iii) BMs não cultivadas 

afiliadas aos filos Nitrospirae e Omnitrophica; e (iv) sequências obtidas a partir de metagenoma afiliadas aos 

filos Ca. Latescibacteria e Planctomycetes. Genes mam (laranja) são encontrados em representantes 

magnetotáticos de todos os grupos filogenéticos de BMs ao passo que outros genes são restritos à grupos 

específicos. Genes mms (azul marinho) estão restritos à proteobactérias magnetotáticas. Genes mad (roxo) 

foram primeiramente descobertos em genomas de deltaproteobactérias magnetotáticas e posteriormente foram 

reportados genes homólogos a estes em BMs afiliadas aos filos Nitrospirae e Omnitrophica. Genes man 

(amarelo) estão presentes somente em BMs afiliadas ao filo Nitrospirae. Outros genes (rosa) não relacionados 

ao processo da biomineralização também estão também representados na organização dos MGCs. Cypriano et 

al. (2019). 
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Informações sobre o mecanismo de síntese dos magnetossomos em BMs são baseadas em 

estudos realizados com espécies de Magnetospirillum, pois é um gênero que inclui bactérias 

de mais fácil cultivo, sendo possível a obtenção de colônias em placas, o que facilita a 

seleção de mutantes, e para as quais existe sistema genético disponível para deleção e 

expressão de genes (UEBE & SCHÜLER, 2016). As proteínas relacionadas à produção dos 

magnetossomos pertencem a famílias com características variadas que incluem: proteínas 

TPR (tetratrico peptide repeat: MamA), transportadores CDF (do inglês cation diffusion 

facilitators: MamB e MamM), serina proteases HtrA-like (MamE, MamP e MamO), 

proteínas actina-like (MamK), transportadores genéricos (MamH e MamN) e proteínas 

específicas de BMs sem homologia com outras proteínas em organismos não magnéticos 

(MamG, MamF, MamD,  MamC, MamJ, MamW, MamX, MamY, Mms6, MtxA) (UEBE & 

SCHÜLER, 2016). De forma geral, as proteínas Mam estão envolvidas em quatro funções 

principais na formação do magnetossomo: (i) formação da membrana do magnetossomo 

(MamI, MamL e        MamAB); (ii) formação do cristal (MamE, Mms6, MamB e MamM); (iii) 

maturação do cristal (MamE, MmsF, MamGFDC e Mam P, S, T); e (iv) alinhamento do 

magnetossomo  em cadeia (MamJ e MamK) (Figura 4; MURAT et al., 2010).  

Figura 4. Representação esquemática das etapas de formação das BMs. As proteínas codificadas pelos 

genes de biomineralização que controlam o processo estão indicadas nas  etapas de sua atuação. Adaptado de 

MURAT et al. (2010). 
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A biomineralização do magnetossomo obedece, obrigatoriamente, seis etapas: (i) o 

sequestro de ferro através de bombeamentos ativos para o citoplasma da célula; (ii) a 

invaginação da membrana citoplasmática a fim de formar a membrana do magnetossomo; (iii) 

a nucleação do mineral; (iv) o recrutamento de proteínas específicas para a membrana do 

magnetossomo; (v) controle do tamanho e balanço redox do nanocristal; e (iv)  alinhamento 

e fixação da organela no citoesqueleto celular (WERCKMANN et al., 2017). 

Estudos realizados nas espécies Ms. magneticum cepa AMB-1 (TAOKA et al., 2017) 

e Ms. gryphiswaldense cepa MSR-1 (MURAT et al., 2010) forneceram grande parte das 

informações que se tem sobre o processo de biomineralização. Nesses estudos foram 

realizadas deleções de genes mam e mms, permitindo que, a partir de alterações fenotípicas 

nesses mutantes, a função do gene fosse inferida. O avanço e aprimoramento das técnicas 

moleculares permitiu que muitas BMs tivessem seus genomas sequenciados tornando 

possíveis novas análises e comparações entre esse grupo de procariotos. Algumas BMs 

cultivadas em laboratório puderam ter seus genomas completos sequenciados enquanto 

outras BMs ambientais estudadas a partir de técnicas independentes de cultivo constam com 

informações parciais sobre o genoma destes procariotos. Análises comparativas dos 

genomas totais ou parciais das BMs pertencentes à classe Alphaproteobacteria revelaram 

uma região bem conservada e móvel que, em analogia às ilhas de patogenicidade, e por isso 

recebeu o nome de MAI, que contém genes essenciais para a formação de magnetossomos 

(RICHTER et al., 2007). 

Em 2017 foi proposta uma nova terminologia de MGCs - agrupamentos de genes do 

magnetossomo (LIN et al., 2017), visto que a maior parte das BMs analisadas não apresenta 

esta região móvel (LIN et al., 2017). A análise comparativa dos genomas de BMs afiliadas 

aos filos Proteobacteria, Nitrospirae e Omnitrophica mostrou que esses genes são 

conservados (LIN et al., 2018). Novas evidências recentes revelaram que BMs não cultivadas 

anteriormente desconhecidas são afiliadas ao filo candidato Omnitrophica, ao filo candidato 

Latescibacteria (anteriormente conhecido como divisão candidata WS3) e ao superfilo 

PVC, sugerindo assim que a magnetotaxia é provavelmente mais difundida no domínio 

Bacteria do que se pensava anteriormente (KOLINKO et al., 2012; LIN et al., 2017; LIN et 

al., 2018). 

1.4 Cultivos de bactérias magnetotáticas e descrição de novas espécies 

Apesar da diversidade filogenética e morfológica, da presença comum das BMs e  da 
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sua elevada abundância em sedimentos de habitats de águas doces e marinhos, o isolamento 

e cultivo destas bactérias é difícil (POSTEC et al., 2012). A maioria das BMs que existem 

hoje em cultura foram isoladas a partir de amostras de água doce ou de sedimentos de águas 

salobras à temperaturas entre 24 e 28oC, apesar da sua distribuição ecológica incluir 

ambientes polares, termais, salinos, hipersalinos, e extremamente alcalinos (BAZYLINSKI 

et al., 2013). Há evidências de que a riqueza e diversidade das BMs nos diferentes ambientes 

é fortemente influenciada pela salinidade,   apesar de a temperatura, disponibilidade de ferro e 

concentração de compostos de enxofre  também ser importante na distribuição destas 

bactérias (LIN & PAN, 2010; POSTEC et al., 2012). 

A maioria das BMs depende de gradiente químico estratificado para sobrevivência     e 

cresce razoavelmente bem em meios de culturas com um gradiente de concentração de 

oxigênio e a baixa concentração de nutrientes. Tal estratégia de cultivo, especialmente 

concebidas para organismos quimiolitoautotróficos e microaerófilos, tem sido aplicada com 

relativo sucesso para isolar novas cepas de BMs, uma vez que os organismos heterotróficos  

de crescimento rápido competem e vencem as BMs em meios de cultura mais ricos e que 

contenham fontes orgânicas de carbono (BAZYLINSKI et al., 2013). O isolamento das 

cepas de BMs em cultura pura pode ser feito através de ciclos seguidos de séries de diluições; 

por enriquecimento magnético e utilizando a técnica de “shake tube” (BAZYLINSKI et al., 

2013 SEELEY et al., 1991). 

Uma vez que uma cepa específica de BMs é isolada, o crescimento pode por vezes  ser 

aumentado através da utilização de meios heterotróficos mais ricos com diferentes substratos 

orgânicos e inorgânicos e diversos aceptores de elétrons. As taxas de crescimento, bem como 

de produção de magnetossomos, variam bastante mesmo dentro  da mesma cepa, dependendo 

se a ela é cultivada autotrófica ou heterotroficamente, aeróbia ou anaerobicamente, e se são 

usadas diferentes fontes de carbono e ferro. Desta forma, condições de cultura específicas 

são requeridas para o crescimento em massa destas bactérias e aumento da produção dos 

seus magnetossomos para possibilitar sua utilização em biotecnologia (ARAUJO et al., 

2015; LI & PAN, 2012; MOISESCU et al., 2014; YAN et al., 2012). 

Apesar da grande dificuldade de cultivar em laboratório, BMs têm sido isoladas em 

culturas axênicas na última década (LEFÈVRE & WU, 2013). Filogeneticamente, a maioria 

está relacionada às alfaproteobacterias, das quais a ordem Rhodospirilalles      contém bactérias 

de água doce do gênero Magnetospirillum: Ms. Magneticum cepa AMB- 1, Ms. 
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Magnetotacticum cepa MS-1, Ms. Gryphiswaldense cepa MRS-1. Outra BM afiliada a 

Alphaproteobacteria de destaque é Magnetovibrio blakemorei cepa MV-1T. Esta BM foi 

isolada de sedimentos ricos em sulfetos em um pântano salgado perto de Boston, 

Massachussets, EUA (BAZYLINSKI et al., 2013). As células da cepa MV-1T são Gram-

negativas e possuem morfologia vibrióide helicoidal. As células são móveis por meio de um 

único flagelo polar e nadam em ambas as direções, apresentando excursões mais longas em 

uma direção do que na outra. As células possuem uma única cadeia de magnetossomos 

contendo cristais prismáticos de magnetita, posicionados ao longo do eixo longo da célula. 

A ordem Magnetococcales, inicialmente classificada em Alphaproteobacteria e atualmente 

em Etaproteobacteria, é composta por todos os cocos magnetotáticos dos quais 

Magnetococcus marinus cepa MC-1, Magnetofaba australis cepa IT-1 e Candidatus 

Magnetococcus massalia cepa MO-1 são cultivadas (BAZYLINSKI et al., 2013; LEFÈVRE 

et al., 2009; WILLIAMS et al., 2010; ZHU et al., 2010). 

A maioria das BMs cultivadas e não cultivadas foram filiadas à Alphaproteobacteria e 

Etaproteobacteria. Além destas, outro grupo importante é formado por         deltaproteobactérias 

magnetotáticas, que contém a BM cultivada redutora de sulfato Desulfovibrio magneticus 

cepa RS-1 (KAWAGUICHI et al., 1995) e bastonetes produtores de magnetita e greigita 

isolados de água doce denominados cepa BW-1 (LEFÈVRE et al, 2011)  

Embora um esforço maior seja necessário para que progressos relativos à descrição    de 

novas espécies de BMs isoladas em culturas aumente no mundo, diversos estudos já foram 

conduzidos nesse sentido. Um estudo brasileiro (ABREU et al., 2007) conduziu a 

caracterização de um procarioto magnetotático multicelular Candidatus Magnetoglobus 

multicellularis que habita uma grande lagoa hipersalina costeira do Brasil. Esse 

microrganismos consiste em um conjunto compacto ou agregado de células bacterianas 

flageladas, altamente organizadas em uma esfera, que nadam em trajetórias retas ou 

helicoidais ou reta. O mesmo grupo de pesquisa liderado pelo Professor Ulysses Lins 

realizou o cultivo desse microrganismo em cultura de enriquecimento (ABREU et al., 2014). 

A primeira cultura axênica de uma BM isolada no Hemisfério Sul (Lagoa de Itaipu no 

Rio de Janeiro, Brasil) foi descrita por MORILLO et al. (2014). As células possuem 

morfologia cocoides a ovoides e cresceram microaerofilicamente em meio semi-sólido 

contendo uma concentração de oxigênio gradiente em condições 

quimioorganoheterotróficas ou quimiolitoautotróficas. Cada célula contém uma única cadeia 
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de aproximadamente 10 magnetossomos de (Fe3O4) magnetita com formato octaédrico 

alongado. Análise filogenética baseada na sequência do gene que codifica o rRNA 16S 

mostrou que a BM cocoide isolada neste estudo representou um novo gênero em 

Alphaproteobacteria; o nome proposto para a cepa de IT-1 foi Magnetofaba australis. 

1.4. Aplicações biotecnológicas de nanopartículas de magnetita 

Nanopartículas de magnetita possuem diversas aplicações biotecnológicas nos campos 

da nanobiotecnologia, nanomedicina e geomicrobiologia, podendo ter origem sintética 

(CORNELL & SCHWERTMANN, 2003; WALLYN et al., 2019) ou biogênica (FRANKEL 

et al., 2007; VARGAS et al., 2018) (Tabela 1). 

Tabela 1. Breve panorama das nanopartículas de magnetita. Suas origens, aplicações e referências. 

Tipo Origem Aplicação Referência 

Magnetita super- 

paramagnética 

Sintética Agente de 

contraste em 

ressonância 

magnética 

BABES et al., 1999 

Dynabeads® Sintética Isolamento de 

células, 

organelas, 

mRNA, DNA 

genômico e 

proteínas 

BOSNES et al., 1997 

Nanopartícula de 

magnetita 

Sintética Análise de 

contaminantes na 

comida 

CAO et al., 2012 



 

 

12 

 

 

 

 Magnetossomo  Biogênica  

                                   (cepa AMB-1) 

Separação de 
células  

sanguíneas 

YOSHINO et al., 2008  

 

Diversos sistemas de nanopartículas magnéticas foram desenvolvidos nas últimas 

décadas (REDDY et al., 2012) e compreendem em sua maioria a síntese de nanopartículas 

por precipitação de minerais de ferro, como a magnetita (NIEMIROWICZ et al., 2016; 

SALDANHA et al., 2016). No entanto, a maioria dos processos de síntese química não produz 

nanopartículas de tamanhos e formas uniformes, o que torna difícil a previsão de suas 

propriedades magnéticas e quando o fazem são processos químicos finos extremamente 

caros (LLOYD et al., 2011).  

Magnetossomos superam essas limitações, uma vez que são produto de um processo 

biológico com controle genético refinado. Possuem grande potencial para aplicação como 

nanopartículas bifuncionais devido às suas propriedades de tamanho forma e dispersão 

(YAN et al., 2012). Magnetossomos apresentam características muito atrativas que se 

sobrepõem às evidenciadas pelas nanopartículas de óxido de ferro quimicamente sintetizadas. 

Em primeiro lugar, enquanto   os magnetossomos são cobertos por uma membrana biológica, 

que garante uma superfície  para funcionalização e compatibilidade biológica (VARGAS et 

al., 2018). Comparativamente, as nanopartículas quimicamente sintetizadas não são 

revestidas por compostos naturais, necessitando ser estabilizadas, por exemplo, através de 

um revestimento com moléculas de dextrano ou polietilenoglicol (PEG), o que faz com que 

a sua síntese seja complexa e custosa  (ALPHANDÉRY, 2014).  

Em segundo lugar, os magnetossomos apresentam um momento magnético 

Magnetossomo Biogênica 

(cepa MSR-1) 

Carreamento de 

fármaco 

antitumoral 

SUN et al., 2008 

Magnetossomo Biogênica 

(cepa AMB-1) 

Tratamento de 

tumor por 

hipertermia 

ALPHANDÉRY et al., 

2011 
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termicamente estável, apresentando melhores propriedades magnéticas quando comparadas 

àquelas encontradas em nanopartículas de óxido de ferro quimicamente sintetizadas, que 

normalmente são superparamagnéticas, e possuem um momento magnético termicamente 

instável.  

Em um contexto de separação celular, quando comparados os magnetossomos com 

esférulas magnéticas e nanopartículas de óxido de ferro superparamagnéticas concluiu-se 

que estes últimos dois tipos de partículas magnéticas revelam ter alguns inconvenientes. As 

esférulas magnéticas são grandes e, consequentemente, evitam que as células se dividam e 

proliferem corretamente, enquanto as nanopartículas de óxido de ferro superparamagnéticas 

apresentam um fraco magnetismo devido ao seu momento magnético instável à temperatura 

fisiológica e ambiente, o que faz com que tenham um desempenho baixo na separação de 

células. Em contrapartida, os magnetossomos são menores que as esférulas magnéticas e 

apresentam maior força magnética que as nanopartículas de óxido de ferro 

superparamagnéticas.  

 Os magnetossomos também apresentam maior coercividade (propriedade que alguns 

metais têm de conservarem as características magnéticas que lhes tenham sido induzidas),  de 

razão entre magnetização remanescente (magnetismo que uma substância ferromagnética 

conserva após a intensidade do campo que a magnetizou ter sido anulado)    e magnetização de 

saturação (estado alcançado quando o aumento da aplicação de um campo magnético externo 

não aumenta a magnetização do material sob o qual é aplicado  o campo). Em condições 

específicas, estas propriedades magnéticas podem resultar, por exemplo, em maior 

capacidade de aquecimento e melhor contraste dos magnetossomos em ressonância 

magnética comparativamente às nanopartículas quimicamente sintetizadas 

(ALPHANDÉRY, 2008; ALPHANDÉRY, 2014; PAN et al., 2005). 

Por fim, magnetossomos produzidos por processos biológicos apresentam 

características dimensionais únicas que são difíceis de obter através da síntese química de 

nanocristais magnéticos. Estas características incluem uma gama de tamanho uniforme e 

elevado grau de perfeição cristalográfica, o que se traduz numa elevada estabilidade, 

biocompatibilidade e baixa toxicidade, por não ser facilmente degradado em sistemas 

biológicos, o que poderia ocasionar liberação intensa de ferro (ARAKAKI et al., 2008; 

BAZYLINSKI et al., 1994). 
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Além destas características que são de extrema importância para a aplicação 

biotecnológica destas nanopartículas magnéticas, a produção de magnetossomos é 

considerada um processo totalmente sustentável e relativo baixo custo, considerando o 

revestimento natural do nanocristal de magnetita pela membrana do magnetossomo 

(CORREA et al., 2021). Isto contrasta com a utilização de produtos tóxicos frequentemente 

utilizados na preparação das nanopartículas quimicamente sintetizadas (ALPHANDÉRY, 

2014; BAZYLINSKI & FRANKEL, 1994; FAIVRE & SCHÜLER, 2008). 

Magnetossomos possuem diversas aplicações biotecnológicas relevantes (Figura 5). 

Essas nanopartículas de origem biológica são de grande interesse na medicina, pois podem 

ser empregadas como carreadoras de fármacos e suas proteínas de superfície podem servir 

como âncoras para a expressão de enzimas ou anticorpos. Magnetossomos podem ser 

utilizados em tratamentos com hipertermia que consiste num superaquecimento das 

nanopartículas dentro de um tumor, por exemplo, visando a destruição do mesmo de dentro 

para fora. Também são empregados em separação celular, biorremediação e técnicas de 

extração de DNA (HONDA et al., 2015; ZHOU et al., 2017; VARGAS et al., 2018). 

Figura 5. Representação do magnetossomo com possíveis funcionalizações/aplicações descritas na  

literatura (separação celular, hipertermia, transporte de fármaco, geração de contraste de imagem, análise de 

alimentos, imobilização enzimática e biorremediação, recuperação/detecção de antígeno/DNA). Figura 

adaptada de Vargas et al. (2018). 
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 Considerando a relevância de espécies de BMs em Biotecnologia, novamente as 

pertencentes ao gênero Magnetospirillum ganham destaque, principalmente por seu 

crescimento ter sido otimizado em larga escala para atingir alta produção com baixo custo 

(US$ 16,86 por grama de magnetita; ZHANG et al., 2011). No entanto, outras características 

além do custo de produção podem fazer com que o custo da tecnologia baseada em 

magnetossomos a ser desenvolvida seja melhorada, visando a diminuição do custo pelo 

aumento da eficiencia do processo. SILVEIRA (2022) mostrou que a eficiência de 

funcionalização de magnetossomos prismáticos produzidos pela BM Mv. blakemorei cepa 

MV-1T é consideravelmente maior, o que representa carreamento de maior quantidade das 

moléculas de interesse.   A diferença dos magnetossomos de BMs desses gêneros está na 

forma dos magnetossomos e tamanho; em Magnetospirillum os magnetossomos são 

cubooctaédros de 35-40 nm e em Magnetovibrio são prismáticos de 60 nm. 

 

1.5 Taxonomia de bactérias magnetotáticas  

Estudos da diversidade de BMs se beneficiam da vantagem de que essas bactérias 

podem ser facilmente separadas de partículas de sedimentos e de outras bactérias com base 

em sua magnetotaxia. Esta é a razão pela qual o conhecimento atual sobre diversidade de 

MTB depende em menor medida do isolamento e caracterização de culturas puras, a 

ferramenta clássica da Microbiologia do que em outros grupos de microorganismos (FLIES 

et al., 2005). 

Microscopias de enriquecimentos magnetotáticos recuperados de várias amostras 

ambientais, isso é uma separação e concentração das BMs da amostra ambiental usando um 

ímã, revelaram consistentemente significativa diversidade morfológica e ultraestrutural de 

BMs. No entanto, dos muitos morfotipos detectados, incluindo spirilos, cocos, vibriões, 

ovóides, em forma de bacilo e mesmo bactérias multicelulares, apenas algumas bactérias 

poderiam até agora ser isoladas em cultura pura. A taxonomia de BMs é, portanto, 

fortemente baseada em técnicas independentes de cultivo aplicadas à BMs concentradas de 

amostras ambientais pela utilização de ímãs e técnicas de purificação como racetrack 

(WOLFE et al., 1987; LINS et al., 2003) , que consistem em lavar a amotras utilizando agua 

do local estéril e concentração magnética. Dessa forma, a taxonomia de BM inclui o emprego 

da análise comparativa de sequências de genes que codificam o  rRNA 16S que podem ser 
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investigados sem cultivo prévio e análise morfológica e ultraestrutural por técnicas de 

microscopia. Com o avanço de técnicas de sequenciamento, está sendo possível o estudo 

genômico de BMs não cultivadas com extrema facilidade.  

A descrição de espécies de bactérias não cultivadas, porém bem caracterizadas é válida 

e deve ser feita nomeando a nova espécie no status de Candidadus (MURRAY & 

STACKEBRANDT, 1995). Um exemplo bem sucedido de aplicação das técnicas 

independentes de cultivo supracitadas é a caracterização de Candidatus Magnetobacterium 

bavaricum, que é um bastonete magnetotático afiliado a Nitrospirae produtor de magnetossomos 

anisotrópicos em grande quantidade, isso é, quantidade superior ao que seria necessário para o 

alinhamento da célula no campo geomagnético (JOGLER et al., 2010). 
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2. Justificativa 

Microrganismos compreendem o maior número de organismos individuais do planeta 

Terra (LOCEY & LENNON, 2016). Na melhor das hipóteses, através de estudos baseados 

em técnicas dependentes de cultivo, a ciência identificou e está ciente de apenas  uma fração 

minúscula deles. Em algum lugar entre 1% e 0,1% de todas as espécies bacterianas existentes 

foram descritas (COLWELL & HAWKSWORTH, 1991) e a grande maioria das restantes 4 

× 107 a 3 × 10⁶ espécies bacterianas (Systematics Agenda, 2000) é desconhecida (BARNES 

et al., 1994; COLWELL et al., 1994; WOESE, 1994). No entanto, houve diversos avanços de 

diferentes áreas da ciência devido ao desenvolvimento de técnicas de sequênciamento de 

DNA em larga escala, possibilitando e facilitando a descrição de novas espécies de 

microrganismos. 

Apesar dos avanços tecnológicos no campo da microscopia e também em pesquisas 

relacionadas à descrição de novas espécies de microrganismos a diversidade de  BMs ainda é 

um assunto pouco explorado (BAZYLINSKI et al.,2014; UEBE & SCHÜLER, 2016;    ALI et 

al., 2017). Neste estudo de BMs e seus magnetossomos visamos enriquecer o entendimento 

acerca da biodiversidade destes microrganismos em território brasileiro. Além disso, o  

potencial biotecnológico das BMs é enorme. No entanto, poucas espécies são isoladas ou 

tem metabolismo vantajoso para larga escala e isolamento de magnetossomos (crescimento 

celular rápido com alta produção de magnetossomos). Caracterizar BMs capazes de 

sintetizar grandes quantidades de magnetossomos é    um esforço necessário, pois a maior 

dificuldade na aplicabilidade dos magnetossomos é a demanda por grandes quantidades da 

nanopartícula através do cultivo em massa das BMs. O cultivo de novas espécies de BMs se 

justifica também pelo potencial de aplicabilidade de magnetossomos com diferentes formas. 

Recentemente, nosso grupo demonstrou que magnetossomos  produzidos por espécies 

diferentes de BMs possuem diferentes eficiências de captura de moléculas (SILVEIRA, 

2022), o que indica que magnetossomos com formas e tamanhos diferentes tenham respostas 

diferentes dependendo da abordagem tecnológicas. Assim, o isolamento de novas espécies de 

BMs é necessário para atingir  às necessidades de diferentes áreas tecnológicas. 
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3. Objetivos 

3.1. Objetivo geral 

 Bioprospecção de BMs a partir de amostras de sedimento marinho do Canal de Cabo 

Frio. 

3.2. Objetivos específicos 

  Coleta de testemunho no canal de Cabo Frio, fracionamento das camadas de 

sedimento e detecção de BMs; 

 Caracterização morfológica das BMs encontradas nas amostras logo após a coleta e 

aproximadamente 2 anos após a coleta; 

 Cultivo de BM em meio de cultura autotrófico e/ou heterotrófico; 

 Caracterização da(s) espécie(s) isoladas por microscopia óptica e eletrônica; 

 Metagenômica da cultura de obtida; 

 Mineração de genes marcadores filogenéticos e de genes relacionados à 

biomineralização.  
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4. Materiais e Métodos 

4.1 Coleta de amostras 

Testemunhos de sedimento de aproximadamente 1 metro foram coletados no canal 

de Cabo Frio (22°52’20”S 42°01’23”W), um canal com água do mar que conecta a Lagoa 

de Araruama ao oceano Atlântico, no litoral norte do Estado de Rio de Janeiro – Brasil 

(Figura 6). A chegada até os pontos de coleta das amostras foi feita com o auxílio de barco 

e o sedimento foi coletado com testemunho de policloreto de polivinila (PVC) à gravidade 

em três pontos do canal de Cabo Frio (Ponto CF_1: 22°52’25”S; 42°00’54”O; Ponto CF_2: 

22°52’24”S;  42°01’31”O; Ponto CF_3: 22°52’42”S; 42°00’22”O). Cada testemunho de 

PVC foi fracionado em 15 centímetros e o sedimento foi transferido para recipientes de 

plástico  de 1L para armazenamento no laboratório. As amostras foram coletadas no mês de 

setembro de 2021, em recipientes de plástico de tampa de rosca de 1 litro, preenchidos até 

4/5 de sua capacidade com aproximadamente metade de sedimento e metade de água do mar 

artificial (BAZYLINSKI et al., 2013). No dia da coleta, fatores abióticos da água do mar 

foram medidos com sonda multiparamétrica AK88 (AKSO, Brasil) (Tabela 2). São estes: (i) 

temperatura (ºC); (ii) potencial oxidação-redução (mV) (ORP, do inglês oxidation reduction 

potential); (iii) pH; (iv) oxigênio dissolvido (mg/L e %) (OD). A transparência foi medida 

com disco de Secchi (v) (m). As amostras coletadas foram transportadas a temperatura 

ambiente e protegidas da luz. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 6. Imagem de satélite do canal de Cabo Frio, Cabo Frio, RJ. Balões vermelhos numerados de 1 a 3 

indicam, respectivamente  os pontos de coleta CF_1, CF_2 e CF_3 das amostras. Fonte: Google Maps - ©2022 

Google. 
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Tabela 2. Medidas de fatores abióticos. 

Sítio 

de 

coleta 

Temp. 

(°C) 

Prof. 

(m) 

ORP 

(mV) 

pH OD 

(%) 

Transp. 

(m) 

CF_1 23,5 2,8 140.9 8,09 88.3 1,5 

CF_2 24 1,5 131.4 8,12 102.4 1,5 

CF_3 21,6 3,8 131,5 7,62 100.1 3,8 

 

4.2 Prospecção de BMs nas frações de sedimento dos pontos de coleta 

As amostras relativas às frações dos sedimentos dos testemunhos foram concentradas 

magneticamente de forma a selecionar BMs com  direção de nado antiparalela ao campo 

magnético externo gerado por ímã de neodímio, isso é em direção ao norte magnético,  

fixado com fita crepe na parte externa do recipiente contendo o sedimento (LEFÈVRE et al., 

2010). Após 30 minutos alíquotas de 200 L de água contendo células magnetotáticas foram 

recolhidas em tubos de polipropileno de 1,5 mL e concentradas novamente utilizando o pólo 

magnético norte de uma barra magnética.  

Quando verificada a presença de BMs nessa amostra concentrada magneticamente do 

sedimento através de observação em microscópio óptico,  foi usada a técnica do "racetrack" 

(Figura 7) (WOLFE et al., 1987) para lavar e concentrar uma vez mais as BMs, evitando ao 

máximo a presença de bactérias não magnetotáticas (Figura 6). A técnica de “racetrack” visa 

a purificação de BM concentrada magneticamente. Nela a ponta estreita de uma pipeta 

Pasteur de vidro foi selada no bico de Bunsen e o capilar (comprimento, 1 a 9 cm) foi 

preenchido com água esterilizada do habitat usando uma agulha hipodérmica longa. Esse 

aparato artesanal foi autoclavado para garantir estar estéril antes da utilização. Assim, a 

amostra de BMs concentradas diretamente do sedimento com auxílio de um ímã foi 

transferida para o racetrack, sendo este exposto a campo magnético externo (ímã) com a 

polaridade adequada. As BMs migraram ao longo do racetrack em direção ao final da ponta 

capilar. Após 10 a 20 minutos a ponta contendo as BMs acumuladas foi quebrada. Usando 

uma agulha hipodérmica estéril, as BMs foram removidas e transferidas para a água do 

habitat esterilizada. Após 10 minutos, as células que alcançaram o extremo da pipeta Pasteur 

foram inoculadas na interface óxica-anóxica de tubos de cultura preenchidos até 4/5 do tubo 

com um meio semissólido com gradiente de concentração de oxigênio.  
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Após 15 dias, alíquotas de 2 µL de amostras concentradas magneticamente foram 

observadas através da técnica da gota pendente (SCHÜLER, 2002) (Figura 8) em 

microscópio óptico equipado para contraste interferencial diferencial de Nomarski (DIC) 

(AxioImager D2; ZEISS, Oberkochen, Germany) acoplado com câmeras (AxioCam HRm e 

AxioCam MRc) (WENTER et al., 2009). O comportamento magnetotático foi observado ao 

posicionar o pólo norte  magnético do ímã voltado para a borda da gota. 

 

Figura 7. Representação da concentração de BMs pela técnica de “racetrack”. Figura de López (2014). 

 

 

Figura 8. Ilustração da técnica de gota pendente. A. Vista topográfica da lâmina preparada. Espaçador 

(laranja) entre lâmina em lamínula somado ao baixo volume da gota (azul) garante que a mesma esteja 

pendente. B. Vista superior da gota pendente. C. Vista lateral da gota pendente. Ao lado encontra-se o ímã 

posicionado sobre a mesa do microscópio com o polo norte magnético (vermelho) voltado para a borda da gota 

que será observada. Figura de Taveira (2021). 

 

As amostras obtidas após racetrack foram observadas por microscopia óptica para 

verificação da qualidade do enriquecimento magnético para inóculo nos meios de cultura, isso 

é verificação de ausência de bactérias que não respondiam ao campo magnético externo 

aplicado. Após a verificação, as amostras enriquecidas magneticamente foram inoculadas em 

meio de cultura semi-sólido EMSH heterotrófico e autotrófico, como descrito no próximo item.  
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4.3 Meios de cultura para BMs marinhas 

 Para o cultivo das BMs do Canal de Cabo Frio foi usado um meio semissólido 

heterotrófico com gradiente de O2 (com fontes de carbono orgânico, acetato e succinato de 

sódio). O meio era composto por 3 g de Hepes, 1,26 g de bicarbonato de sódio, 0,25 g de 

NH4Cl, 1 g de acetato de sódio, 1 g de succinato de sódio, 0,6 g de L-cisteína fresca, pH 7,0 

(concentração final de 0,2 g/l) , 0,2 ml de indicador de resazurina 0,2% e 2 g de Bacto ágar 

foram diluídos em 1 litro de água de mar artificial  preparada como descrito por Bazylinski 

et al. (2013).  

 O meio foi autoclavado a 121 °C durante 20 min. Após o resfriamento, foram então 

adicionados ao meio 0,5 ml de solução de vitaminas, 2 ml de 0,01 M de quinato férrico,4 ml 

de tiossulfato de sódio (40%), 5 ml de KHPO4 (1,86%). O pH foi ajustado a 8,0 e e foram 

adicionados ao meio 3 ml de solução de sais minerais de Wolfe. As células foram inoculadas 

após a formação do gradiente de oxigênio, o qual é gerado pela difusão do oxigênio no meio 

de cultivo evidenciado pelo indicador de resazurina. As culturas foram incubadas a 28 °C no 

escuro, até a formação da banda na interface óxica-anóxica (7 dias aproximadamente). No 

meio de cultura autotrófico as fontes de carbono fixadas foram omitidas. Os demais 

procedimentos foram realizados na mesma meneira descrita anteriormente para o inóculo 

em meio de cultura heterotrófico. 

 

 4.4 Caracterização morfológica da cultura de BM do canal de Cabo Frio 

4.4.1 Microscopia óptica  

Para determinar se as células apresentavam ou não magnetotaxia, uma alíquota de BMs 

em cultivo foram observadas em um microscópio óptico Axiovert (Carl Zeiss, Göttingen, 

Alemanha). Com a ajuda de um ímã colocado no estágio do microscópio, foi possível 

observar o comportamento magnetotático nas bactérias que migraram para a borda da gota 

de água. Respostas imediatas de movimento em uma direção de nado preferencial em relação 

ao polo do ímã e resposta à inversão do campo foram utilizados na identificação de BMs e 

magnetotaxia.  

Para observar a morfologia celular, imagens de microscopia de contraste interferencial 

diferencial de Nomarski foram obtidas em um microscópio Zeiss Axioplan 2 (Carl Zeiss, 

Göttingen, Alemanha) acoplado a uma câmera Zeiss AxiocamMR A10 (Carl Zeiss, 
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Göttingen, Alemanha). Para isso, foi usado o método da gota pendente. Um ímã comercial 

foi usado para direcionar os microrganismos magnetotáticos para a borda da gota.  

 

4.4.2 Microscopia eletrônica de transmissão convencional e microscopia eletrônica de 

trasmissão de alta resolução (HRTEM) 

 Para observação direta em microscopia eletrônica de transmissão convencional 

(MET), alíquotas das culturas que apresentaram BMs observadas por microscopia óptica 

foram depositadas sobre grades de cobre 300    mesh com filmes suporte de formvar e carbono. 

As grades foram secadas com papel filtro.  As amostras foram observadas em no microscópio 

FEI Morgagni (FEI Company, Hillsboro, Holanda) operado a 80 kV equipado com 

câmera digital MegaView G2  (Olympus, Tokyo, Japão). 

Para observação dos magnetossomos por microscopia eletronica de transmissão de alta 

resolução (HRTEM) foi utilizado o microscópio FEI TECNAI® G2 TF20 (FEI Company, 

Holanda) operado a 200 kV.  A partir das imagens de HRTEM e aplicação da transformada 

rápida de Fourier (FFT) utilizando o software Digital Micrograph (Gatan Inc., Pleasanton, 

CA, EUA) obteve-se a distância interplanar entre os planos cristalinos. Esse valor foi então 

comparado com o da literatura por meio do software JEMS (STADELMANN, 2014) para 

confirmação do mineral que forma o cristal magnético. 

 

 4.4.3 Análise de imagens 

 Medidas de comprimento e largura das células (n = 77) e dos magnetossmos (n = 

473) foram realizadas  utilizando imagens obtidas no microscopio eletrônico de transmissão 

FEI Morgagni em 80kV (FEI Company, Hillsboro, Holanda) o software iTEM-EFTEM 

(Olympus Soft Imaging Solutions GmbH, Münster, Alemanha). O tamanho do 

magnetosomo foi considerado como a média entre a largura e o comprimento do cristal. O 

fator de forma foi calculado dividindo a largura pelo comprimento. Para determinar a  

quantidade de por célula, os mesmos foram contados em 77 células e a média de 

magnetossomos por célula foi estabelecida.  
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4.4.4 Espectroscopia de raios X  

Para realizar a análise de elementos das inclusões bacterianas e dos magnetossomos 

das BMs em estudo, as grades de microscopia preparadas anteriormente foram observadas, 

um microscópio eletrônico de transmissão Jeol 1200 EX (Jeol, Peabody, MA, USA) 

equipado com um detector Noran para análise de raios-X por energia dispersiva – EDS 

(Thermo Scientific, Palm Beach, FL USA). Espectros de EDS foram obtidos usando 100 kV 

de energia e um tamanho de sonda de aproximadamente 80 nm de diâmetro (Oxford 

instruments, Abingdon, UK) e o software AZtec (Oxford instruments, Abingdon, UK) foi 

utilizado para obtenção de mapas dos elementos.  

 

4.4.5 Metagenômica    

4.4.5.1 Extração de DNA e sequenciamento 

A extração de DNA foi feita utilizando o kit PowerSoil® DNA Isolation Kit (MO 

BIO’s, EUA) de acordo com o protocolo do fabricante e 1 mL da cultura de enriquecimento 

contendo BMs. A pureza e concentração de ácidos nucleicos foram avaliadas usando um 

dispositivo NanoDrop 1000 (Thermo Fisher, EUA). A integridade do DNA foi avaliada por 

eletroforese em gel de agarose 1%. O gel foi preparado dissolvendo 0,3 g de agarose em 30 

mL de tampão Tris-Acetato-EDTA 1x (Ref: B49; Thermo Fisher, EUA) e aquecido. O gel 

foi corado usando 3 µL de SYBR SafeDNA Gel Stain (Ref: S33102, Invitrogen, EUA) e 

corrido em tampão TAE 1x. As condições da eletroforese foram US= 80 V e IS=350 mA 

durante 60 minutos. Como padrão de peso molecular foi utilizado 1kb DNA Ladder 

(Promega). Após o final da corrida o gel foi revelado em transiluminador  (TransIlluminator 

L-PIX; Loccus Biotecnologia, Brasil) sob luz U.V. em comprimento de onda de 300 nm. A 

amostra foi enviada para sequenciamento da empresa NGS Soluções Genômicas (Piracicaba 

– São Paulo). 

 

4.4.5.2 Sequenciamento de metagenoma 

O sequenciamento foi realizado em um equipamento Illumina Nextseq 2000 (Illumina, 

Inc., San Diego, CA). Os dados obtidos pelo NextSeq 2000 foram analisados na nuvem 

BaseSpace pelo programa BCL Convert (fornecido pela Illumina), que realiza o base call 

das imagens do sequenciamento, convertendo-as em sequências no formato fastq, com cada 

base acompanhada de um escore de qualidade Phred (EWING et al., 1998). A avaliação 
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inicial das leituras brutas do sequenciamento foi feita com o programa FastQC versão 0.12.1 

(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/). A filtragem das bases com 

qualidade baixa (escore Phred mínimo de qualidade 10, escore médio mínimo por leitura 

15), das sequências de adaptadores e de vetores foi feita com o programa BBDuk, do pacote 

BBTools versão 38.94 (http://sourceforge.net/projects/bbmap/). Leituras menores que 75 

pares de bases após filtragem foram removidas. 

 

4.6.2 Montagem do metagenoma 

O metagenoma foi montado usando os programas metaSPAdes versão 3.15.5 (NURK 

et al., 2017) e MEGAHIT versão 1.2.9 (LI et al., 2015) utilizando as condições pré-

estabelecidas nos programas. metaSPAdes é um pipeline para montagem de pequenos e 

médios genomas que executa vários passos em série, iniciando por correção de erros de 

sequenciamento nas leituras, construção de grafos de Brujin para diversos tamanhos de 

kmer, e por último, combinando os grafos  para obtenção da montagem final dos contigs. 

Foram usadas as opções padrão do metaSPAdes, e contigs menores do que 500 pares de 

bases foram filtrados após a montagem. MEGAHIT é um programa para montagem de 

genomas e metagenomas computacionalmente extremamente eficiente, e também usa 

múltiplos kmers para a montagem do metagenoma. Foram usadas as opções padrão para 

MEGAHIT, mais os parâmetros “--presets meta-sensitive --min-contig-len 500”. Análises 

taxonômicas das leituras brutas foram realizadas utilizando Kraken2 e o banco de dados 

PlusPF  (WOOD et al., 2019) e  Kaiju e os bancos de dados para RefSeq e NR (MENZEL 

et al., 2016).  

 

4.6.3 Compartimentalização de genomas 

Para recuperar genomas a partir dos metagenomas (metagenome-assembled genomes, 

ou MAGs), foi usado o programa MetaBAT2 versão 2.15.0 (KANG et al., 2019), que faz 

compartimentação do metagenoma em genomas individuas usando informações sobre 

cobertura de mapeamento e frequência de tetranucleotídeos dos contigs. Para obter a 

estimativa de cobertura, as leituras de sequenciamento foram mapeadas nas montagens feitas 

por metaSPAdes e MEGAHIT com minimap2 versão 2.24 (LI, 2018). Cada montagem 

(metaSPAdes e MEGAHIT) foi compartimentalizada separadamente, usando os parâmetros 

“--minContig 2000 –minCV 2”. Foi feita uma análise taxonômica preliminar dos MAGs 



 

 

26 

 

(contigs maiores do que 500 bp) foi feita utilizando a ferramenta BlobTools baseada em 

BLAST+ e no banco de dados  (CHALLIS et al., 2020) Em seguida, a totalidade dos MAGs 

recuperados foram dereplicados com dRep versão 3.4.2 (OLM et al., 2017), usando as 

opções padrão. dRep usa CheckM (PARKS et al., 2015)  para avaliar a completude e 

contaminação de cada MAG, e usa Mash (ONDOV et al., 2016) e FastANI (JAIN et al., 

2018) para estimar a similaridade entre os MAGs. Os MAGs são mantidos apenas se foram 

maiores do que 50 Kbp, completude estimada em pelo menos 75%, e contaminação de no 

máximo 20%. Para MAGs com mais de 99% de similaridade, apenas o MAG com melhor 

escore é mantido. 

 

4.6.4 Anotação e análise dos MAGs quanto aos genes de biomineralização 

Os MAGs foram carregados na plataforma RAST (AZIZ et al., 2008), e as sequências 

de proteínas codificadas por possíveis genes de biomineralização foram identificadas pela 

análise bidirecional BLAST na propria plataforma. Nesta consulta foram utilizadas as 

proteínas codificadas pelos genes de biomineralização conservados mamA, mamB, mamE, 

mamI, mamK, mamO, mamP e mamQ das  BMs: Ms. magneticum cepa AMB-1 (AP007255) 

(MATSUNAGA et al., 2005), Ms. gryphiswaldense cepa MRS-1 (AM085146) (LOHβE et 

al., 2011), Ms. magnetotacticum cepa MS-1 (NZ_AAAP01003731) (BERTANI et al., 

2001), Mc. marinus cepa MC-1 (NC_008576) (SCHÜBBE et al., 2009), Mv. blakemorei 

cepa MV-1 (FP102531) (JOGLER et al., 2009) e gamaproteobactéria cepa SS-5 (AFX88983 

– AFX88992) (LEFÈVRE et al., 2013). Análises filogenéticas das sequências de 

aminoácidos das proteínas Mam concatenadas conservadas entre as BMs foram realizadas. 

A análise filogenética baseada nestas proteínas de biomineralização foram feitas no 

programa MEGA versão 11 (TAMURA et al., 2021), utlizando o método de Neighbor 

Joining. O valor de Bootstrap foi calculado com 1000 réplicas. 
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5. Resultados  

5.1 Detecção de BMs nas amostras ambientais 

A observação direta de alíquotas de água intersticial das amostras obtidas nos três 

pontos de coleta no canal de Cabo Frio foi observado que apenas no ponto 1 de coleta e na 

profundidade de sedimento correspondente a 15-30 cm continha BMs. Apenas o 

comportamento de orientação magnética e nado do tipo sul foi observado nas BMs da 

amostra, o que definiu a polaridade magnética a ser utilizada na técnica de racetrack. Após 

a concentração magnética da amostra de água e sedimento dessa amostra foi observada uma 

grande diversidade morfológica de BMs, sendo cocos e espirilos os morfotipos mais 

abundantes (Figura 9A). Essa amostra  foi utilizada nos experimentos subsequentes descritos 

neste trabalho durante 2021 e primeiro semestre de 2022 com o objetivo de se obter uma 

cultura de BM. No entanto, a amostra contendo sedimento e água foi mantida em laboratório 

a temperatura ambiente e o nível de água foi restabelecido em  caso de evaporação pela 

adição de água destilada, uma vez que os sais forem concentrados após a evaporação. Em 

2023, foi realizada no observação da amostra e vibriões magnetotáticos que não foram 

detectados inicialmente em 2021 passaram a ser o morfotipo dominante, senão o único 

morfotipo de BM presente na amostra (Figura 9B). 

 

Figura 9. Comparação dos morfotipos de BMs observados na amostra ambiental por DIC. A. Amostra 

obtida por concentração magnética no final de 2021. B. Amostra obtida por concentração magnética no início 

de 2023. Note que amostra ambiental em 2021 (A) possuia grande número de cocos e espirilos magnetotáticos, 

enquanto que quando observada em 2023 (B), apenas vibriões magnetotáticos acumulam na borda da gota 

pendente. 
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5.2 Isolamento, cultivo e resposta magnética do bacilo magnetotático do canal de Cabo 

Frio 

Após 7 dias do inóculo de amostras submetidas a concentração magnética com íma e 

purificação por racetrack foi observada uma banda na região de transição óxica-anóxica dos 

meios de cultura heterotróficos (Figura 10A). A observação de uma alíquota desse 

creciscimento mostrou que se tratava de um bastonete magnetotático tipo sul (Figura 10B). 

A observação do tubo mostrou que a banda de células se tornou mais espessa ao longo do 

tempo, migrando para superfície do meio, o que indica o crescimento celular e necessidade 

de acesso a O2. No entanto, a presença de uma bactéria não magnetotática foi observada por 

microscopia óptica conforme o crescimento celular no tubo aumeentava (Figura 10C). Como 

forma de tentar eliminar a bactéria não magnetotática da amostra, a cada passagem de célula, 

repetições de purificação através da técnica de “racetrack” eram realizadas antes do inóculo 

da cultura mista de bastonetes magnetotáticos e células não magnetotáticas em meio 

semissólido heterotrófico com gradiente de O2. A cultura mista foi mantida no laboratório 

por aproximadamente 6 meses, sendo que a passagem de células era feita de 15 em 15 dias. 

No entanto, ao final deste período, o crescimento de células não magnetotáticas superou o 

dos bastonetes de interesse. A reativação de culturas congeladas teve o mesmo resultado. 

 

Figura 10. Cultivo de BM em meio semissólido heterotrófico com gradiente de O2. A. Representação do 

crecsimento da BM em banda no tubo contendo gradiente químico. B. Bastonete magnetotático tipo sul 

observado inicialmente nas culturas. C. Bactéria não magnetotática cujo crescimento superou o da célula de 

interesse.  

  

5.3 Caracterização morfológica da BM na cultura mista 

O bastonete magnetotático obtido na cultura mista do canal de Cabo Frio apresentou 

2,99 ± 1,34 µm de comprimento por 1,52 ±  0,69 µm de largura (n=77) e um tufo de flagelos 

em um dos pólos da célula (Figura 11E). A observação da célula por MET mostrou que a 
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célula continha duas a quatro inclusões electron densas e duas cadeias de 7 ± 4 

magnetossomos cada (n = 77; Figura 11A-D). O número de magnetossomos, e 

consequentemente, tamanho da cadeia de magnetossomos na mesma célula não foi 

simétrico, isso é, dentro de uma mesma célula, uma cadeia de magnetossomos tinha cinco, 

a outra tinha sete.  

Figura 11. Imagens de MET dos bastonetes magnetotáticos obtidos na cultura mista. A e C. Bastonete 

com duas cadeias paralelas de magnetossomos prismáticos e duas inclusões eletrondensas. B e D. Cadeias de 

magnetossomos em detalhe. E. Célula contendo tufo de flagelos (cabeça de seta preta). 

 

A forma dos magnetossomos observada foi prismática com  101 ± 20 nm e 71 ± 15 nm  

de comprimento e largura, respectivamente; o que resulta num tamanho médio de 86 ± 17 

nm e um fator de forma médio de 0,7 (n=77; Figura 12). Magnetossomos com formas 

irregulares como ampulhetas, também foram observadas com frequência (Figura 12A; seta). 

Defeitos nos cristais magnéticos, como cristais geminados ou maclas, foram observados em 

40% dos magnetosomos analisados. Em todas as imagens foi difícil a observação da 
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membrana do magnetossomo, mas uma fina camada eletron luscente pode ser observada no 

magnetossomo indicado pela seta na Figura 12A, o que sugere que seja a membrana.  

 

 

Figura 12.  Dimensões e fator de forma dos magnetossomos dos bastonetes magnetotáticos do canal de 

Cabo Frio. A. MET da dupla cadeia de magnetossomos. B. Distribuição do tamanho dos magnetossomos. C. 

Distribuição do fator de forma dos magnetossomos. A seta em (A) indica um magnetosomo em forma de 

ampulheta no qual uma camada electron luscente pode ser observada ao redor do cristal, o que sugere que seja 

a membrana do magnetossomo. 

 

A análise de elementos que compõem os magnetossomos por MET (Figura 13A e B) 

e EDS mostrou que os magnetossomos são formados por ferro (Figura 13C) e oxigênio 

(Figura 13D), não havendo a presença de enxofre (Figura 13E). O espectro de EDS confirma 

a presença de ferro e oxigênio e ausência de enxofre (Figura 13G). Por EDS foi verificada 

que os grânulos na célula são formados por fósforo (Figura 13F). 
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Figura 13. Mapa de elementos e espectroscopia de energia dispersiva de raios-X. A. MET de dois 

bastonetes magnetotáticos do canal de Cabo Frio. B. Quadrado branco indica a região onde foi feita a análise 

de elementos C. Sinal do ferro (Fe) na amostra. D. Sinal do oxigênio (O). E. Sinal do enxofre (S) F. Sinal do 

fósforo (P). G. Espectro de EDS do magnetossomo indicado com cabeça de seta branca em B. O sinal do Cu 

provém da grade de microscopia, os sinais do Fe e O se destacam.  

 

A análise dos magnetossomos por HRTEM permitiu a observação dos planos 

cristalinos  da porção mineral dos magnetossomos (Figura 14), e também a melhor 

visualização de defeitos como bordas indefinidas e maclas (Figura 14B). Transformadas de 

Fourier obtidas das imagens dos magnetossomos do bastonete magnetotático de Cabo Frio 

avaliados por HRTEM geraram dados das medidas de distância e ângulos que foram 

indexados no sistema cúbico para magnetita (Figura 14C).  

 

   

Figura 14. Caracterização por microscopia eletrônica de transmissão de alta resolução (HRTEM) de 

cadeia de magnetossomos do bastonete do canal de Cabo Frio/RJ. A. Imagem da dupla cadeia de cristais; 

B. Imagem de cristais da região delimitada por quadrado branco em “A”, cabeças de seta preta indicam 

pequenos cristais com bordas indefinidas e cabeças de seta branca indicam maclas. C. Imagem de parte de dois 

cristais da região delimitada por quadrado branco em “B”, o espaçamento dos planos mostrado entre as setas 

brancas é de 4,8 Å, consistente com o espaçamento (1 1 1) da magnetita (A inserção no canto inferior direito 
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mostra a Transformada Rápida de Fourier (FFT) com planos indexados e eixo de zona também compatíveis 

com a magnetita). 

 

5.4 Análise metagenômica da cultura mista 

 

 O sequenciamento gerou um total de 1.972.905.718 bases. A filtragem de qualidade e 

dos adaptadores resultou na remoção de 2,7% das leituras (4,1% das bases). A análise 

taxonômica dos MAGs obtidos após montagem das sequências nos programas metaSPAdes e 

MEGAHIT mostrou a presença de sequências pertencentes a três filos principais. Os filos 

Pseudomonadota, Bacteriodota e Mycoplasmodota se destacaram devido a boa cobertura 

atingida na análise taxonômica dos MAGs obtidos pelo MEGAHIT e metaSPAdes (Figura 15 

e 16). No entanto, se considerarmos os grupos nos quais as sequências foram agrupadas, o grupo 

com maior percentual de sequências é aquele no qual não foi atribuido qualquer afiliação de 

aocrdo com o banco de dados analisado (Tabela 3). A tabela 3 mostra informações sobre todos 

os MAGs obtidos com ambos os programas. 
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Figura 15. Análise taxonômica. Distribuição dos MAGs montados pelo programa MEGAHIT de acordo com a 

análise taxonômica, mostrando o tamanho, proporção GC e cobertura das sequências obtidas. 
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Figura 16. Análise taxonômica. Distribuição dos MAGs montados pelo programa metaSPAdes de acordo com a 

análise taxonômica, mostrando o tamanho, proporção GC e cobertura das sequências obtidas. 
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Tabela 3. Percentual de sequências montadas pelo programa MEGAHIT e metaSPAdes em cada grupo 

taxonômico.  

Filo MEGAHIT (%) metaSPAdes 

Sem Resultado 30,18 32,77 

Pseudomonadota 23,53 23,18 

Bacteriodota 17,10 15,08 

Mycoplasmodota 8,10 8,03 

Spirochaetota 1,19 1,33 

Bacillota 1,15 1,20 

Candidatos Cloacimonetes 0,51 0,58 

Bacteria-indefinido 0,49 0,29 

Outros 0,73 0,56 

 

  

 Detalhes sobre cada um dos MAGs estao descritos na tabela 4. A análise das MAGs 

obtidas na plataforma RAST permitiu a separação das regiões codificantes em diferentes 

categorias (Tabela 5). A classificação filogenética atribuída às MAGs pela plataforma estão 

listadas na tablea 5.  

 

Tabela 4. Informações gerais sobre MAGs. 

MAGs Tamanho Conteúdo 

GC 

N50 L50 Nº de contigs 

megahit 17 2,294,961 54.2 242918 2 9 

megahit 18 3,937,450 40.8 33577 37 226 

megahit 5 1,643,419 32.7 10101 38 234 

megahit 7 1,682,531 31.4 21894 24 134 

megahit 8 2,201,679 46.8 15186 46 218 

metaspades 1 2,161,941 40.7 7714 73 386 

metaspades 16 7,827,254 39.0 20307 106 725 

metaspades 2 3,096,268 46.8 20472 47 261 

metaspades 3 3,344,696 41.2 11394 85 437 

megahit 16 1,780,642 30.5 78580 6 39 

metaspades 22 5,044,809 51.3 12655 107 642 

 

 

 

 



 

 

36 

 

Tabela 5. Informações sobre regiões codificantes dos MAGs.  

MAGs 

Número 

de 

RNAs 

Número de 

sequências 

codificantes 

 

Bactéria mais 

próxima 
Filo 

megahit 17 41 2311 
Nitratiruptor sp. 

SB155-2 
Proteobacteria 

megahit 18 52 3322 
Robiginitalea 

biformata HTCC2501 
Bacteroidota 

megahit 5 - - Turicibacter sp. HGF1 Bacillota 

megahit 7 42 1322 
Acholeplasma 

laidlawii PG-8A 
Micoplasmatota 

megahit 8 - - 
Cloacamonas 

acidaminovorans 
Cloacimonadota 

metaspades 

1 
136 4625 

Alkaliphilus 

metalliredigens 

QYMF 

Bacillota 

metaspades 

16 
14 3897 

Bacteroides vulgatus 

ATCC 8482 
Bacteroidota 

metaspades 

2 
52 2769 

Treponema denticola 

ATCC 35405 
Spirochaetota 

metaspades 

3 
99 4834 

Bacteroides 

thetaiotaomicron VPI 

5482 

Bacteroidota 

megahit 16 - - 
Turicibacter sp. PC 

909 
Firmicutes 

metaspades 

22 
65 2052 

Porphyromonas 

gingivalis ATCC 

33277 

Bacteroidota 

 

 A análise de homologia (best hit bidirecional) entre o conteúdo das MAGs e genes mam 

conservados permitiu a identificação de quadros de leitura aberta (ORF; open reading frame) 

com potencial participação na biomineralização de magnetossomos (Tabela 6). Apesar de terem 

sido encontrados ORFs com homologia a genes mam, a organização destas ORFs não seguiu a 

sintenia dos genes de biomineralização descrita para BMs (Figura 3).  

 

Tabela 6. Resultado do best hit bidirecional na busca por genes conservados de biomineralização. 

Genes MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 40 4,00E-05 31% 46% - 

  megahit 18 53 3,00E-09 22% 41% 12% 

  megahit 5 30 0,05 32% 50% 16% 

  megahit 7 27 0,42 34% 62% - 

mam A megahit 8 38 1,00E-04 21% 45% 5% 

  metaSPAdes 1 32 0,014 30% 50% 14% 

  metaSPAdes 16 47 8,00E-07 20% 45% 3% 

  metaSPAdes 2 40 6,00E-05 29% 44% - 

  metaSPAdes 3 59 3,00E-11 31% 60% - 
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  megahit 16 29 0.10 28% 50% 8% 

  metaSPAdes 22 55 6,00E-10 19% 45% 2% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 70 4,00E-15 25% 49% 4% 

  megahit 18 109 4,00E-29 28% 52% 2% 

  megahit 5 129 1,00E-36 28% 49% 2% 

  megahit 7 96 2,00E-24 24% 50% 2% 

  megahit 8 116 1,00E-31 28% 52% 2% 

mam B metaSPAdes 1 99 2,00E-25 26% 54% 1% 

  metaSPAdes 16 120 5,00E-33 33% 55% 0% 

  metaSPAdes 2 151 4,00E-45 28% 57% 1% 

  metaSPAdes 3 134 1,00E-38 27% 52% 1% 

  megahit 16 127 5,00E-36 28% 49% 1% 

  metaSPAdes 22 104 4,00E-28 27% 52% 3% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 132 7,00E-37 37% 56% 7% 

  megahit 18 140 4,00E-39 40% 57% 7% 

  megahit 5 74 1,00E-16 33% 54% 5% 

  megahit 7 56 2,00E-10 31% 50% 14% 

  megahit 8 118 3,00E-33 37% 59% 4% 

mam E metaSPAdes 1 27 0.52 32% 55% 24% 

  metaSPAdes 16 127 2,00E-34 37% 57% 5% 

  metaSPAdes 2 116 4,00E-31 36% 58% 10% 

  metaSPAdes 3 121 1,00E-32 40% 60% 4% 

  megahit 16 87 3,00E-21 32% 56% 8% 

  metaSPAdes 22 122 9,00E-33 43% 61% 6% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 25 0.31 32% 54% 4% 

  megahit 18 34 3,00E-04 35% 48% 5% 

  megahit 5 26 0.070 56% 65% - 

  megahit 7 24 0.69 40% 53% - 

  megahit 8 23 0.92 50% 72% - 

mam I metaSPAdes 1 25 0.28 35% 56% 12% 

  metaSPAdes 16 24 3.1 29% 44% 1% 

  metaSPAdes 2 23 1.9 35% 52% 5% 

  metaSPAdes 3 25 0.50 21% 50% - 

  megahit 16 23 1.5 33% 54% - 

  metaSPAdes 22 26 0.32 28% 52% - 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 58 2,00E-10 24% 46% 13% 

  megahit 18 42 5,00E-05 25% 39% 18% 

  megahit 5 29 0.19 20% 43% 13% 

  megahit 7 28 0.25 29% 43% 2% 

  megahit 8 41 4,00E-05 23% 41% 17% 

mam K metaSPAdes 1 32 0.017 30% 50% 9% 

  metaSPAdes 16 45 5,00E-06 28% 41% 19% 
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  metaSPAdes 2 63 5,00E-12 24% 46% 10% 

  metaSPAdes 3 50 7,00E-08 24% 43% 15% 

  megahit 16 28 0.54 21% 42% 18% 

  metaSPAdes 22 36 0.004 25% 42% 15% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 60 1,00E-11 25% 46% 0% 

  megahit 18 104 5,00E-27 28% 54% 0% 

  megahit 5 129 1,00E-36 27% 53% 1% 

  megahit 7 93 3,00E-23 25% 50% 5% 

mam M megahit 8 119 2,00E-32 27% 52% 1% 

  metaSPAdes 1 98 1,00E-24 27% 51% 4% 

  metaSPAdes 16 111 2,00E-29 27% 50% 1% 

  metaSPAdes 2 118 3,00E-32 29% 53% 4% 

  metaSPAdes 3 114 1,00E-30 27% 51% 2% 

  megahit 16 124 1,00E-34 27% 53% 3% 

  metaSPAdes 22 112 7,00E-30 27% 52% 3% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 63 1,00E-11 28% 50% 3% 

  megahit 18 72 4,00E-14 26% 51% 4% 

  megahit 5 43 2,00E-05 26% 41% 18% 

  megahit 7 35 0.004 28% 52% 5% 

mam O megahit 8 57 2,00E-10 28% 51% 8% 

  metaSPAdes 1 31 0.16 37% 51% 5% 

  metaSPAdes 16 67 4,00E-12 26% 52% 4% 

  metaSPAdes 2 54 9,00E-09 26% 50% 4% 

  metaSPAdes 3 62 4,00E-11 25% 48% 5% 

  megahit 16 28 0.11 35% 56% 24% 

  metaSPAdes 22 65 1,00E-11 24% 49% 5% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 37 7,00E-04 29% 56% 3% 

  megahit 18 31 0.091 31% 53% - 

  megahit 5 26 1.2 24% 44% - 

  megahit 7 28 0.26 33% 43% 9% 

mam P megahit 8 35 0.001 34% 63% - 

  metaSPAdes 1 28 0.22 24% 36% 26% 

  metaSPAdes 16 32 0.083 27% 48% 5% 

  metaSPAdes 2 34 0.006 31% 52% 13% 

  metaSPAdes 3 27 1.5 33% 43% 21% 

  megahit 16 29 0.11 32% 54% 2% 

  metaSPAdes 22 33 0.026 27% 52% 2% 

 MAGs Score bits E Value Identities Positives Gaps 

  megahit 17 25 2.9 30% 52% 3% 

  megahit 18 84 3,00E-20 34% 48% 11% 

  megahit 5 69 2,00E-15 22% 49% 11% 

  megahit 7 50 9,00E-09 24% 41% 13% 

mam Q megahit 8 77 9,00E-18 30% 50% 9% 
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  metaSPAdes 1 83 3,00E-20 28% 46% 14% 

  metaSPAdes 16 92 3,00E-23 30% 48% 10% 

  metaSPAdes 2 47 2,00E-07 23% 40% 17% 

  metaSPAdes 3 101 4,00E-27 33% 55% 8% 

  megahit 16 46 2,00E-07 23% 43% 14% 

  metaSPAdes 22 84 2,00E-20 31% 46% 9% 

 

Análises filogenéticas com base na sequência de aminoácidos codificadas nas ORFs 

indicaram história evolutiva comum a dos genes mam descritos em BMs, isso é as sequências 

encontradas nos diferentes MAGs possuem ancestral comum aos das sequências descritas em 

diferentes BMs. (Figura 17-24). Por exemplo, na análise evolutive realizada com MamA é 

possível notar que as sequências descritas nos MAGs metaSPAdes 1 e 2 dividem ancestral 

comum com BM afiliada ao filo Candidatus Omnitrofica; a sequência encontrada no megahit 

8 aparece relacionada a deltaproteobactérias magnetotáticas produtoras de magnetita; 

metaSpades 16, 22, 3 e megahit 18 estão proximamente relacionadas a BMs pertencentes ao 

filo Nitrospirae; já as sequências de megahit 5, 7, 16 e 17 dividem ancestral com proteínas 

MamA relacionados a biomineralização de greigita em deltaproteobactérias magnetotáticas 

(Figura 17).  Já na análise filogenética utilizando  as proteínas identificadas com homologia a 

MamB, as sequências codificadas nos MAGs encontrados não apresentaram proximidade com 

as sequências MamB de BMs, sendo agrupadas como outgroup na árvore filogenética (Figura 

18). No caso da análise filogenética baseadas em MamE e MamO, a maior parte das proteínas 

codoficadas pelas ORFs identificadas nas MAGs, agrupa com proteobactérias magnetotáticas, 

exceto por possíveis MamE e MamO encontrada na MAG denominada metaSPAdes 1, que 

agrupa com proteínas de BMs afiliadas a Deltaproteobacteria e Nitrospirae, respectivamente 

(Figuras 19 e 20). No caso da filogenia baseada em MamI encontramos sequencias relacionadas 

a BMs pertencentes a Nitrospirae (metaSPAdes 3, 22 e 16), Deltaproteobacteria (megahit 8 e 

metaSPAdes 1), Alphaproteobacteria (megahit 7, metaSPAdes 2, megahit 9, megahit 18 e 

megahit 17) (Figura 21). Proteínas codificadas por OFRs com homologia a MamP mostraram 

ancestral comum com deltaproteobactérias magnetotáticas, exceto por aquelas encontradas em 

megahit 5, megahit7 e mataspades 1, que foram posicionadas como outgroup (Figura 22). No 

caso da análise filogenética baseadas em MamQ e MamM, a maior parte das proteínas 

codoficadas pelas ORFs identificadas nas MAGs, agrupa com proteobactérias magnetotáticas, 

exceto pelas sequências identificadas na MAG denominada megahit 17 e megahit 16, que foram 

posicionadas como outgroup, respectivamente (Figuras 23 e 24). 
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Figura 17. Árvore filogenética baseada em MamA. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 18. Árvore filogenética baseada em MamB. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 19. Árvore filogenética baseada em MamE. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 20. Árvore filogenética baseada em MamI. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 21. Árvore filogenética baseada em MamO. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 22. Árvore filogenética baseada em MamP. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 23. Árvore filogenética baseada em MamQ. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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Figura 24. Árvore filogenética baseada em MamM. A análise filogenética foi feita pelo método de Neighbor-

Joining. A barra de escala representa a distância evolutiva em substituições de aminoácido por sítio. 
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6. Discussão 

6.1 Diversidade morfológica e cultivo de BMs 

 BMs nas amostras coletadas só foram observadas no ponto CF_1 de coleta. 

Considerenado os fatores abióticos medidos nos locais de coleta, há sugestão que o OD possa 

influenciar a presença de BMs. No entanto, seria necessário estudo periódico e detalhado para 

ter certeza de tal afirmação. A presença de BMs na parte superior do sedimento é comum na 

descrição de BMs, sendo que em alguns trabalhos nos quais foi feita a medida do gradiente 

óxico-anóxico foi demonstrado que o microambiente se torna aneróbico em menos de 1 cm de 

profundidade (ABREU et al., 2007; ABREU et al., 2018).  

 Considerando o cultivo de BMs, a dificuldade no isolamento de novas espécies se dá 

principalmente devido ao desafio de se reproduzir os gradientes físico-químicos dos ambientes 

naturais. O avanço nas técnicas independentes de cultivo tem permitido aumentar o 

conhecimento sobre a diversidade destes microrganismos e inferir sobre alguns dos processos 

evolutivos de biomineralização. No entanto, o conhecimento sobre a importância ecológica 

associada à fisiologia desses microrganismos nos diferentes ambientes se torna difícil quando 

não se tem o microrganismo cultivado (MORILLO, 2014). A primeira BM cultivada em cultura 

axênica foi um espirilo produtor de magnetita chamado Aquaspirillum (agora 

Magnetospirillum) cepa magnetotacticum MS-1 (BLAKEMORE, 1975). A dificuldade de 

isolar e cultivar novas espécies de BMs dificultou por muito tempo as pesquisas com esses 

microrganismos, embora, ao longo dos últimos 30 anos, diversas espécies de BMs tenham sido 

isoladas em cultura axênica desde 2011 (LEFÈVRE, & BAZYLINSKI, 2013). Atualmente 

existem aproximadamente 44 espécies de BMs em cultivo axênico (TAVEIRA, 2021). Com o 

objetivo de acrescentarmos BMs à restrita lista de BMs isoladas e cultivadas em culturas puras, 

para o cultivo dos bacilos magnetotáticos do canal de Cabo Frio, foi utilizado o meio de cultura 

EMSH heterotrófico, semi-sólido, com adição de succinato de sódio, acetato de sódio, pH 8,0. 

Inicialmente, quando a amostra ambiental foi observada, era possível identificar uma grande 

diversidade de morfotipos. No entanto, um morfotipo minoritário na amostra de acordo com as 

observações por microscopia óptica foi o que cresceu no meio de cultura. Neste primeiro 

momento apenas bacilos magnetotáticos foram identificados no meio de cultura e não foram 

observadas contaminações ou coexistência de outros morfotipos magnetotáticos ou não 

magnetotáticos nos meios de cultura. Esse resultado indica que o meio de cultura tenha sido 

apropriado para o isolamento da BM em questão, uma vez que o crescimento foi abundante nas 

primeiras passagens da célula.  
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 No entanto, houve o surgimento e posterior domínio da cultura por uma outra cepa, 

também em formato de bacilo, porém sem resposta magnetotática. As células dimensões da 

célula não magnetotática eram menores o que exclui a possibilidade de perda da capacidade 

magnetotática devido a perda dos genes de biomineralização, como descrito para espécies do 

gênero Magnetospirillum (ULLRICH et al., 2005). Quando a contaminação foi detectada havia 

coexistência dos bacilos magnetotáticos e não magnetotáticos. Foram realizadas tentativas de 

remoção dos bacilos magnetotáticos através de “racetrack” do meio de cultura contendo as duas 

cepas, mas sem sucesso. O produto de “racetrack” era inoculado em meios novos, estéreis, 

preparados com reagentes novos e/ou estéreis para tentar minimizar ao máximo as chances de 

contaminação dos meios. Após 7 dias de encubação na estufa foi feita a primeira checagem dos 

meios. O declínio da população de bacilos magnetotáticos do Canal de Cabo Frio era evidente.  

 As bactérias são capazes de crescer e se dividir com tempos de gerações muito 

diferentes, dependendo da cepa bacteriana e da natureza do ambiente ecológico nicho. Algumas 

bactérias podem crescer rapidamente em comparação às outras (COX, 2003). A coexistência 

de várias forquilhas de replicação nestas bactérias permite que o tempo de geração seja menor 

que o tempo de replicação do DNA. As conhecidas bactérias modelo Bacillus subtilis e 

Escherichia coli normalmente pertencem a este conjunto de bactérias de crescimento rápido ou 

ultrarrápido (tempo de geração em mídia avançada a 37 °C é de aproximadamente 20 min) 

(BREMER & DENNIS, 1996; COX, 2003; SARGENT, 1975). Em contraste, algumas bactérias 

como Mycobacterium tuberculosis ou Mycoplasma (M. genitalium, M. pneumoniae, M. 

pulmonis) possuem tempos mais longos de geração (de 6 a 24 h). Mesmo em bactérias de 

crescimento rápido, a taxa de crescimento pode variar significativamente em resposta às 

condições ambientais ou à composição de meios de cultura ou condições de incubação. Os 

mecanismos que controlam a adaptação da taxa de crescimento ao meio têm sido 

extensivamente investigados durante os últimos 70 anos, em particular para E. coli e B. subtilis: 

(a) ao nível de população, através do estudo do comportamento das bactérias em taxas de 

crescimento baixas e altas; (b) ao nível dos componentes celulares, que a taxa de crescimento é 

dependente através da identificação de genes e proteínas e suas dinâmicas; (c) ao nível das redes 

reguladoras, através da identificação dos mecanismos de regulação envolvidos na gestão da 

taxa de crescimento. Vários modelos foram desenvolvidos durante os últimos 50 anos, 

integrando alguns recursos de gerenciamento de taxa de crescimento. Alguns métodos 

matemáticos também surgiram recentemente como ferramentas para prever a taxa de 

crescimento com base no meio ou no estado fisiológico da bactéria, através da previsão dos 

fluxos metabólicos. Apesar deste enorme progresso teórico e experimental, várias questões 
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permanecem em aberto, em particular uma apontada por Koch em (KOCH, 1997): “O que limita 

o crescimento? ” Várias causas, como a capacidade de transporte das bactérias, o esgotamento 

de um nutriente, uma limitação física ou limitação bioquímica, foram propostas (KOCH, 1997).   

 Gargalos populacionais impõem uma redução rápida e muitas vezes drástica no tamanho 

da população. Tais eventos são comuns e inevitáveis durante a dinâmica evolutiva de 

populações naturais. Flutuações no tamanho da população ao longo do tempo desempenham 

um papel importante na ecologia e evolução dos organismos procarióticos (FRASER et al., 

2009). Fatores abióticos no ambiente podem levar a uma redução severa do tamanho da 

população. Exemplos são mudanças sazonais (por exemplo, flutuações de temperatura, 

luminosidade) ou limitação de recursos que podem resultar em apenas uma pequena fração de 

a população sobrevivendo a um evento seletivo temporário por exemplo, via persistência ou 

dormência (BALABAN et al., 2004). Interações entre espécies (ou seja, fatores bióticos) 

também podem levar a flutuações no tamanho da população bacteriana ao longo do tempo. Por 

exemplo, o ciclo de vida de bactérias associadas ao hospedeiro é frequentemente caracterizado 

por repetidos eventos de gargalo populacional. Para bactérias patogênicas, a transmissão para 

um novo hospedeiro e a seleção pelo sistema imunológico do hospedeiro reduzem 

drasticamente o tamanho da população bacteriana em cada ciclo de infecção (DIDELOT et al., 

2016; MOXON & KUSSEL 2017). O ciclo de vida das bactérias em interações mutualísticas 

(ou seja, simbiose benéfica) também é caracterizado por sucessivos gargalos populacionais, que 

normalmente ocorrem no início estágios da colonização do hospedeiro devido a efeitos 

fundadores. O efeito de fortes gargalos populacionais é bem reconhecido em simbiontes 

bacterianos herdados verticalmente, onde apenas algumas células bacterianas são transferidas 

para a próxima geração (por exemplo, como em pulgões ou simbioses de besouros (FUNK et 

al., 2001; McCUTCHEON & MORAN 2012; SALEM et al., 2017).  

 A evolução da horizontalidade de simbiontes transmitidos também pode ser 

caracterizada por fortes gargalos populacionais. Ao lado dos efeitos fundadores, a prioridade 

de colonização pode induzir fortes gargalos populacionais para os colonizadores que chegam 

sucessivamente, onde o primeiro colonizador restringe o habitat para os colonizadores que 

chegam mais tarde (STEPHENS et al., 2015; WEIN et al., 2018). Finalmente, a predação de 

fagos constitui um fator importante que leva a repetidos gargalos populacionais e, 

consequentemente, diminuição do tamanho das populações bacterianas (AVRANI et al., 2011; 

KOSKELLA & BROCKHURST 2014). Notavelmente, os gargalos populacionais podem ser 

neutros devido à amostragem aleatória da população bacteriana - onde a probabilidade de 

sobreviver o gargalo depende do genótipo. 
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  Os gargalos populacionais constituem um fenômeno comum da demografia da maioria 

dos organismos, mas são praticamente inevitáveis para doenças patogênicas causadas por 

bactérias devido à transmissão entre hospedeiros, bem como forte seleção de sistema 

imunológico e antibióticos. Gargalos populacionais podem afetar a adaptação de organismos 

de maneiras variadas, mas estas podem ser amplamente agrupadas em efeitos genéticos, que 

podem ser estocásticos ou determinísticos, e efeitos demográficos, que são geralmente 

determinísticos, pois os gargalos aumentam mortalidade. Por exemplo, gargalos reduzem a 

variação genética eliminando estocasticamente alelos raros de populações, e a consequência 

mais simples do gargalo é uma redução na taxa de adaptação ao ambiente (COLEGRAVE, 

2002; DE VISSER & ROZEN, 2005). 

 Em algumas circunstâncias, se a intensidade do gargalo for maior que a taxa de 

crescimento populacional, o tamanho da população começar a declinar, o que acabará por 

resultar em extinção a menos que a seleção atue para aumentar a taxa de crescimento 

populacional. Nesse cenário, que costuma ser conhecido como resgate evolutivo, o destino das 

mutações benéficas depende de como elas alteram a aptidão absoluta dos organismos frente ao 

gargalo populacional (BELL, 2013; GOMULKIEWICZ & HOLT, 1995).  

 Neste trabalho foi observada mudança populacional em duas etapas diferentes, uma na 

amostra de água e sedimento coletada e outra na cultura de bastonete magnetotático. No 

primeiro caso, é muito provável que o armazenamento da amostra por longo período tenha 

resultado na limitação de recursos, que culminou com a queda da diversidade de BMs da 

amostra. Essa mudança na população de BMs é comum em amostras ambientais armazenadas 

por longos períodos no laboratório (dados não publicados). Seria interessante fazer um estudo 

sistemático das variações das concentrações de nutrientes essenciais ao crescimento 

microbiano, como nitrogênio e fósforo, e observar a mudança na população de BMs. Fatores 

como predação e competição também podem estar associados, no entanto, como estes são mais 

complexos, o estudo sobre a relevância dos nutrientes, principalmente adicionando a análise de 

ferro nas amostras, seria primordial para dar início a compreensão dessas mudanças 

populacionais. Quanto a mudança populacional na cultura obtida podemos sugerir que a(s) 

bactéria(s) contaminantes tenham maior taxa de crescimento ou que produzam algum fator que 

iniba o crescimento do bastonete magnetotático, competindo por nutrientes e causando sua 

morte em longo prazo. 
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6.2 Bastonete magnetotático cultivado e suas implicações em biotecnologia 

  

 Cristais minerais magnéticos que compõe os magnetossomos possuem características 

físicas e magnéticas únicas e propriedades que são importantes para seu uso em diversas 

aplicações. Esses cristais exibem uma morfologia de cristal consistente de acordo com a espécie 

de BM, como uma estreita faixa de tamanho, pureza química relativamente alta e poucos 

defeitos nos planos cristalinos (BAZYLINSKI, GARRATT-REED & FRANKEL, 1994; 

BAZYLINSKI et al., 1995). A forma dos cristais de magnetita (Fe3O4) varia entre as espécies 

de BMs, mas, em geral, uma espécie de BM sintetiza cristais de uma morfologia específica 

(BALKWILL, MARATEA & BLAKEMORE, 1980; BAZYLINSKI et al., 2004). Os cristais 

de magnetita e greigita (Fe3S4) dos magnetossomos geralmente exibem formato constante, 

embora leve variações de tamanho e forma às vezes são observadas para greigita (MOISESCU, 

ARDELEAN & BENNING, 2014). Segundo DEVOUARD et al., (1998), o ambiente de 

crescimento não influencia na formação de cristais defeituosos. Sabe-se que alguns parâmetros 

ambientais influenciam a morfologia e a composição dos cristais nos magnetossomos; as taxas 

de absorção de ferro pela BM parecem alterar a morfologia dos cristais de magnetita (FAIVRE 

et al., 2007) e as concentrações de elementos como cobalto (STANILAND et al., 2008) e 

manganês (KEIM, LINS & FARINA 2009) nos meios de crescimento de algumas espécies de 

BMs parecem influenciar na inserção desses elementos na estrutura cristalina do cristal de 

magnetita sintetizado. No entanto, não parâmetros químicos ou físicos não influenciam ou 

regulam diretamente a formação de magnetossomos ou controlam a sua morfologia, uma vez 

que o processo de sua formação é controlado geneticamente. Os fatores ambientais podem ter 

um ligeiro controle sobre o tamanho e defeitos dos magnetossomos enquanto que os formatos 

cristalinos (cubo-octaédrico, alongado-prismático e alongado-anisotrópico) são claramente 

determinados pela genética (PÓSFAI et al., 2013).  

 O bastonete magnetotático isolado neste trabalho apresentou magnetossomos com 

formato geral que pode ser classificado como prismático. A direção de alongamento do cristal 

[111] foi determinada usando HRTEM e FFT. PÓSFAI et al., (2013) discutiram que o 

alongamento de magnetossomos em BMs é paralelo ao eixo do cristal [111] para as formas 

equidimensionais (magnetossomos cuboctaédricos e octaédricos) e formas prismáticas 

alongadas. Assim, os magnetossomos de magnetita que apresentam essa característica podem 

ser considerados os mais evoluídos do ponto de vista evolutivo (PÓSFAI et al., 2013). O eixo 

de alongamento, a forma e o tamanho de cada tipo de magnetossomo parecem estar 

relacionados à evolução das BMs e são considerados como uma assinatura da magnetita 



 

 

53 

 

biogênica (PÓSFAI et al., 2013). Outra característica interessante dos magnetossomos dos 

bastonetes magnetotáticos é que, em muitos casos, foi observado um estrangulamento na parte 

central do magnetossomo, o que nos levou a descrevê-lo como uma ampulheta. Essa 

característica de forma pode indicar que o processo de biomineralização nessa célula não é tão 

bem controlado, uma vez que há essa variação na forma não observada em outras BMs. Além 

disso, outro dado que indica um processo com menos controle é o alto índice de magnetossomos 

com defeitos (UEBE & SCHÜLER, 2016). O processo de biomineralização com menor 

controle pode ser interessante do ponto de vista biotecnológico, uma vez que pode facilitar a 

incorporação de outros metais no magnetossomo ou permitir a manipulação do tamanho do 

magnetossomo para aplicação em abordagens de biorremediação ou naquelas que necessitem 

de cristais magnéticos com diferentes propriedades, respectivamente. 

 Nas últimas décadas, o interesse pela tecnologia em nanoescala (nanotecnologia) e 

biotecnologia tem aumentado significativamente devido ao desenvolvimento e estabelecimento 

de novos processos e aplicações comerciais, médicas e científicas que utilizam nanomateriais, 

alguns dos que são derivados biologicamente. Um excelente exemplo de nanomaterial 

biológico que está mostrando grande promessa para uso em um grande número de aplicações 

comerciais e médicas são magnetossomos de magnetita. Ao contrário das nanopartículas de 

magnetita sintetizadas quimicamente, o magnetossomo consiste de cristais de magnetita que 

apresentam domínios magnéticos únicos estáveis e, portanto, são permanentemente magnéticos 

na temperatura ambiente, são de alta pureza química e exibem uma faixa de tamanho estreita e 

cristais de morfologia consistente. Estas características físicas/químicas são importantes em seu 

uso em biotecnologia e outras aplicações (ABREU et al., 2018). 

 É concebível, entretanto, que magnetossomos prismáticos alongados de BMs, como 

Magnetovibrio blakemorei cepa MV-1T, podem carregar maior quantidade de moléculas 

funcionais em sua superfície porque a relação de comprimento/largura destes cristais é maior 

do que a de cristais cuboctaédricos (ABREU et al., 2013). 

Os magnetossomos são relevantes na paleogeografia, representando um registro fóssil 

importante de ecossistemas, bem como na determinação da vida, funcionando como 

biomarcadores (KOPP & KIRSCHVINK, 2008).   

 A capacidade de produção de magnetossomos é de grande interesse nas áreas de 

biotecnologia, biomedicina e proteção ambiental. No entanto, a necessidade de métodos de 

cultivo mais eficientes para produção em massa de magnetossomos representa o maior 

obstáculo a potenciais aplicações. Para este efeito, várias abordagens foram desenvolvidas e 

testadas para tal cultivo de alto rendimento, incluindo otimização de concentração de oxigênio 
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dissolvido, nutrientes balanceados estratégias de alimentação e engenharia genética. Ainda 

continua a ser uma necessidade urgente desenvolver sistemas melhorados e otimização de 

condições para potencialização de rendimento de magnetossoma em escala de laboratório e 

escala de produção em massa (comercial ou industrial) (BASIT et al., 2020). Um esforço 

considerável de pesquisa foi, portanto, concentrado na produção de magnetosomos de alta 

quantidade (MARCANO et al., 2017; ALPHANDÉRY et al., 2013). No entanto, seu cultivo 

em condições experimentais tem sido difícil por causa de sua alta precisão e condições de vida 

restritas dessas bactérias (POSTEC et al., 2012). Isolamento, identificação e caracterização de 

magnetossomos são geralmente em uma fase inicial de pesquisa. O maior obstáculo para o 

cultivo em escala de produção (comercial ou industrial) é a necessidade de alto rendimento de 

magnetossomo em despesa razoável e custo de energia (SHIMOSHIGE et al., 2015; ALI et al., 

2017). Em teoria, o rendimento do magnetossomo pode ser melhorado através da modificação 

(otimização) da composição do meio de cultura e condições de crescimento (ALI et al. 2017; 

LI et al., 2010). No entanto, poucos estudos concentraram-se em tal otimização.  Efeitos no 

crescimento de mudanças em fatores como temperatura, pH, concentração de oxigênio e 

concentrações de vários sais e ácidos têm sido repetidamente investigados, mas maior ênfase é 

necessária na maximização do rendimento dos magnetossomos (ALI et al., 2017). 

 Apesar de o magnetossomo ser o primeiro produto de interesse em biotecnologia quando 

se trata de BMs, a capacidade de acúmulo de substâncias em grânulos também pode ser 

relevante, uma vez que seria fácil sua recuperação através da aplicação de campo magnético 

externo. Grânulos ou corpos de inclusão estão frequentemente presentes em organismos 

procarióticos (SHIVELY, 1974). Um dos mais comuns consiste em poli-hidroxi-alcanoato; 

outro armazenamento formado pelos procariotos é o glicogênio. Muitas bactérias são capazes 

de oxidar enxofre reduzido, e frequentemente o enxofre elementar se acumula dentro a célula 

em grandes grânulos. Uma variedade de microrganismos acumula grandes reservas de fosfato 

inorgânico como grânulos de polifosfato que são classificados como minerais amorfos 

(TAYLOR & SIMKISS, 1989) devido à falta de ordem cristalina. 

 BMs contêm grânulos de diferentes tipos e tamanhos (BALKWILL, MARATEA & 

BLAKEMORE, 1980; THORNHILL et al., 1994), mas os grânulos não foram estudados 

detalhadamente. Neste trabalho, estudamos mostramos que o bastonete magnetotático cultivado 

possuia grânulos contendo fósforo e oxigênio como elementos principais. Esses grânulos são 

provavelmente de polifosfato e representam um compartimento diferente do magnetossomos e 

estavam nas extremidades da célula. Assim, a BM estudada neste trabalho poderia ser aplicada 

em processos que visam a remoção ou recuperação de fósforo de efluentes.  
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 No entanto, é possível que a depender das características do efluente outros elementos 

sejam recuperados. A alta solubilidade dos grânulos amorfos permite que a bactéria incorpore 

íons estranhos (MASON & SIMKISS, 1982; SIMKISS, 1994). Já foi relatado que BMs podem 

incorporar íons de alumínio como sais precipitados ou associados a compostos orgânicos. Como 

a distribuição elementar de alumínio co-localiza com fósforo, é possível que o alumínio 

precipite na forma de sal em vez de associado com matéria orgânica. A capacidade dos grânulos 

de incorporar íons metálicos, como o alumínio, pode indicar um papel fisiológico de 

detoxificação (APPANA & HAMEL, 1996; GADD, 1990). 

 Abordagens usando BMs e suas habilidades metabólicas foram descritas para o 

desenvolvimento de novas tecnologias em biorremediação. Por exemplo, SHIMOSHIGE et al. 

(2017) isolou uma nova cepa de Ms. magneticum (cepa RSS-1) capaz de sintetizar 

magnetossomos de magnetita que têm um revestimento fino de óxido de samário 

(SHIMOSHIGE et al., 2017). A co-precipitação de outro mineral na vesícula do magnetossomo 

sugere o uso potencial de BMs na recuperação magnética de metais de transição e síntese de 

estruturas compostas por partículas magnéticas e metais de transição. Já ZHOU et al. (2017) 

usaram a engenharia genética para melhorar o acúmulo de fosfato pelas células de Ms. 

gryphiswaldense no tratamento de águas residuais (ZHOU et al. 2017).  

 Dado o consumo crescente de fósforo globalmente, grandes quantidades dele estão 

sendo constantemente lançado em águas residuais, resultando em poluição ambiental grave, 

como a eutrofização. Estima-se que 15-20% da demanda mundial de rochas de fosfato poderia 

ser satisfeita pela recuperação de fósforo de fluxos de lixo doméstico (YUAN et al., 2012). 

Devido a razões econômicas, métodos biológicos têm sido amplamente utilizados em sistemas 

de tratamento de águas residuais municipais. Organismos acumuladores de polifosfato (PAOs) 

podem acumular fosfato como polifosfato (polyP). No entanto, a co-existência organismos de 

acúmulo de glicose (GAOs) geralmente levam à deterioração geral do desempenho de remoção 

biológica de P, especialmente quando a temperatura é superior a 25 °C (ONG et al., 2014). O 

isolamento de uma cultura pura dos principais organismos responsáveis por acumular fosfato 

ainda é um desafio (IRIE et al., 2016). Assim, outros tipos de microorganismos, incluindo 

Escherichia coli geneticamente modificada, foram explorados para biorremediação ambiental 

in situ (DAS et al., 2016; HIROTA et al., 2010; URGUN et al., 2006). Dado o aumento da 

acumulação de P graças às propriedades de bactérias geneticamente modificadas, considera-se 

utilizar outros microrganismos, também geneticamente modificados para melhorar suas 

habilidades de absorção de P. Em particular, BMs são promissoras para a biorremediação 

devido às suas propriedades magnéticas.  



 

 

56 

 

 BMs têm sido exploradas para absorção de metais pesados e, em seguida, são 

fisicamente recuperadas do meio (TANAKA et al., 2016; ZHOU et al., 2012). Até então, BMs 

não foram pouco exploradas para remoção de P e recuperação de águas residuais. Algumas 

variedades de BMs sintetizam poliP (SCHULTHEISS et al., 2005). No entanto, a eficiência do 

acúmulo de poliP em BMs do tipo selvagem é muito baixa para ser útil para aplicações de 

tratamento de águas residuais. No trabalho de Zhou et al., 2017, Magnetospirillum 

gryphiswaldense foi geneticamente modificado para conter o gene ppk para remoção de P das 

águas residuais e foi subsequentemente recuperada através de um campo magnético aplicado. 

O trabalho concluiu que uma abordagem genética direta pode ser usada para BMs para melhorar 

suas habilidades de remoção de fosfato, tornando-as promissoras para remoção de P e 

biorremediação. 

 

6.3 Metagenômica 

 Com base nos dados sobre a forma dos magnetossomos dos bastonetes magnetotáticos, 

era esperado que estes tivessem relação filogenética com proteobactérias, uma vez que PÓSFAI 

e colaboradores mostraram que magnetossomos prismáticos com crescimento no eixo [111] 

pertenceriam ao filo Proteobacteria (PÓSFAI et al., 2013). No entanto, a análise taxônomica 

dos dados gerados no sequênciamento massivo a partir da cultura do bastonete magnetotático 

mostrou que a maior parte dos dados pertencia a bactérias afiliadas a Pseudomonadota, 

Bacteriodota e Mycoplasmodota, o que indica que o DNA dos bastonetes magnetotáticos pode 

não ter sido recuperado. 

 A classificação filogenética dos MAGs na plataforma RAST indica que talvez o MAG 

megahit 17 poderia ser uma Proteobacteria. No entanto, assim como nos outros MAGs não foi detectada 

a presença de genes marcadores filogenéticos, como o gene rrs, nos dados gerados pelo sequenciamento. 

Uma das possíveis explicações para isso é que essa região pode não ter sido sequenciada ou que 

apresentava baixa qualidade e, por isso, acabou sendo eliminada no tratamento dos dados. 

 Curiosamente, a mineração por genes de biomineralização conservados, indicou a presença de 

ORFs com homologia a estes genes em diversos MAGs. Porém, não foi observada a sintenia 

características destes genes em BMs, uma vez que nestas bactérias esses genes estão organizados em 

operons numa região do genoma (LIN et al., 2017). A análise filogenética com base nas proteínas Mam 

mostram dados interessantes, uma vez que é descrito que esses genes são exclusivos de BMs e que sua 

evolução é consistente com a evolução do gene rrs (LEFÈVRE et al., 2013). Assim, em situação como 

a análise evolutiva de MamA apresentada neste trabalho, a presença de ORFs das MAGs compartilhando 
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ancestrais comuns a BMs, indicaria que a ORF e a proteína MamA teriam historia evolutiva em comum, 

sendo então o produto da ORF uma proteína exclusiva de BM. No entanto, em outros casos, como por 

exemplo, da análise evolutiva baseada em MamB, todas as ORFs identificadas com homologia a 

sequências de BM estão agrupadas como outgroup, o que indica que provavelmente não estão 

relacionadas ao processo de biomineralização. 

 Os dados genômicos obtidos são inconclusivos e será necessário realizar novo sequenciamento 

para elucidação da presença de genes de biomineralização e sua organização nos bastonetes 

magnetotáticos, o que ainda não foi realizado devido à necessidade de embarcação específica para coleta 

de testemunho por gravidade. 

 

7. Conclusões 

Os resultados apresentados neste estudo mostraram grande diversidade morfológica de 

BMs em ponto específico do Canal de Cabo Frio, RJ, Brasil. Através do cultivo em meio 

semissólido heterotrófico foi possível a obtenção de cultura mista contendo bastonetes 

magnetotáticos. O crescimento exarcebado de bactéria não magnetotática na cultura indica que 

será necessário estabelecer modificações no método de racetrack de forma a evitar a entrada 

dessa célula na extremidade capilar da pipeta Pasteur e sua consequente inoculação no meio de 

cultura. A análise dos magnetossomos mostrou que os bastonetes magnetotáticos possuem 

magnetossomos prismáticos que possivelmente possuem menor grau de controle durante a 

biomineralização, uma vez que foram observados com frequência cristais com formato de 

ampulheta. Essa característica não é descrita para as BMs cultivadas até o momento o que pode 

representar um potencial promissor para aplicação em nanotecnologias. Além disso, o presente 

trabalho é pioneiro, pois a bioprospecção de bactérias magnetotáticas no canal de Cabo Frio 

não havia sido feita anteriormente.  
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