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Resumo

Os manguezais sdo ecossistemas de extrema importancia
ecologica e econOmica para a humanidade e tém sido eleitos
como uns dos principais biomas responsaveis pelo sequestro de
carbono do planeta. No sul do Brasil, a Baia Babitonga abriga a
maior parte das florestas de manguezal de Santa Catarina (75%)
e sofre com inUmeras atividades de degradacdo, sendo as
principais: a ocupacao e supressao ilegal da vegetacao, o despejo
direto de esgoto doméstico (Praia do Lixo), a presenca e
expansdo de portos no estuario (Porto) e o trafego intenso de
embarcacdoes (Iperoba) . Neste contexto, este trabalho teve
como objetivo avaliar atividades enzimaticas indicadoras de
gualidade do solo e também a abundéncia e diversidade da
comunidade bacteriana dos sedimentos de trés pontos sob
diferentes influéncias antrdpicas do manguezal da Baia
Babitonga. As analises das enzimas evidenciaram uma maior
atividade para Betaglicosidase na praia do Lixo, arisulfatase teve
aumento na area do porto e desidrogenase e fosfatase acida se
mantiveram constantes nos pontos avaliados. A concentracao
dos hidrocarbonetos policiclicos aromaticos (HPAs) apresentou
valores maiores na regiao do Iperoba, para praticamente todos
os que foram analisados. Ja para a quantificacao das bactérias, o
Iperoba registrou os menores valores em ambas as datas de
coleta e uma maior tendéncia na abundancia de bactérias da
Praia do Lixo. O sequenciamento massivo via plataforma Illumina
no nivel taxonémico de filo apontou os grupos de Proteobacteria,
Bacteroidetes, Chloroflexi, Actinobacteria e Acidobacteria como
0s mais abundantes. As classes Deltaproteobacteria,
Gammaproteobacteria e Alphaproteobacteria foram as mais



evidenciadas como ja descrito na literatura. Vale ressaltar que as
analises de Betadiversidade bem como as inferéncias de riqueza
(chao) e diversidade (shannon) foram significativamente
diferentes entre os pontos amostrados. De maneira geral, este
estudo fornece indicios sobre a abundancia e taxonomia
microbiana nos distintos pontos estudados, e indica que os
grupos encontrados sdo endémicos em relacdo a perturbacdo
antropica e bastante similares aos encontrados a outros
ecossistemas de manguezais.

Palavras-chave: metagenémica, manguezal, Baia Babitonga.



