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dominios cataliticos e de ligacdo a carboidratos (CBMs), fundamentais na
quebra de fibras lignoceluldsicas. Estudos genémicos revelam que T.
turnerae possui uma diversidade de genes codificadores de glicosil hidrolases
e vias biossintéticas como PKS e NRPS, responsaveis por compostos
bioativos com aplicacbes farmacoldgicas e ecoldgicas. A CelAB, em
particular, apresenta versatilidade catalitica, sendo promissora para
bioprocessos industriais. A analise do microbioma branquial de N. reynei
confirma o papel crucial das bactérias simbiéticas na digestdo da madeira e
na producdo de metabdlitos secundarios. Este artigo de revisdo ressalta o
potencial biotecnoldgico dessas enzimas na conversdao de biomassa em
produtos de alto valor agregado. O estudo da interacdo simbidtica em
ambientes como manguezais brasileiros amplia a compreensdo ecoldgica e
evolutiva de N. reynei, oferecendo novas perspectivas para a aplicacdo de
enzimas multifuncionais em processos sustentaveis de biorrefinaria.
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Putative CelAB Protein with Multifunctional Catalytic Domains Originating from the Genomic
Expression of Visceral Symbiotic Bacteria in Marine Xylotrophic Invertebrates

Abstract. The growing demand for sustainable solutions in the food, pharmaceutical, and energy sectors
has driven interest in lignocellulosic biomass as a renewable raw material. Its efficient conversion into
second-generation biofuels requires advanced technologies, particularly those involving specialized
microorganisms and enzymes. In this context, the marine bivalve Neoteredo reynei and its symbiotic
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bacterium Teredinibacter turnerae represent a promising biological model. This endosymbiotic
relationship facilitates the breakdown of submerged wood, largely due to the production of
multifunctional enzymes such as CelAB, a glycoside hydrolase with carbohydrate-binding modules
(CBMs) that enhance enzymatic efficiency in lignocellulose degradation. Genomic analyses of T.
turnerae have revealed a wide array of glycosyl hydrolase genes and biosynthetic gene clusters related
to PKS and NRPS pathways, which produce bioactive compounds with potential pharmacological and
ecological applications. The CelAB enzyme stands out for its catalytic versatility, offering
biotechnological potential in biomass valorization. Furthermore, the gill microbiome of N. reynei has
been shown to be a primary source of hydrolytic enzymes and secondary metabolites, underscoring its
ecological significance. This review article highlights the relevance of host-symbiont interactions in
lignocellulosic degradation and their potential for industrial application. The exploration of such
enzymatic systems contributes to the development of sustainable biorefinery processes, fostering
technological innovation and advancing the circular bioeconomy.

Keywords: Biofuels. Biotechnology. Glycoside Hydrolases. Lignocellulosic Biomass. Teredinibacter
turnerae.

Proteinas Putativas con Dominios Cataliticos Multifuncionales CelAB Derivadas de La
Expresion Génica de Bacterias Simbiéticas Viscerales de Invertebrados Marinos Xilotrofos

Resumen. La creciente demanda de alternativas sostenibles en los sectores alimentario, farmacoldgico
y energético ha impulsado la investigacion sobre la biomasa lignocelulosica, una fuente renovable
compuesta por celulosa, hemicelulosa y lignina. Su conversion eficiente en biocombustibles requiere
tecnologias avanzadas, como el uso de microorganismos y enzimas especializadas. En este contexto, se
destaca la simbiosis entre el molusco Neoteredo reynei y la bacteria celulolitica Teredinibacter turnerae.
Esta relacién simbiotica permite la degradacion de madera sumergida gracias a la produccion de enzimas
como CelAB, una celulasa multifuncional con dominios cataliticos y de unién a carbohidratos (CBMs),
fundamentales en la ruptura de fibras lignoceluldsicas. Estudios gendmicos revelan que T. turnerae
posee una diversidad de genes que codifican glicosil hidrolasas y rutas biosintéticas como PKS y NRPS,
responsables de compuestos bioactivos con aplicaciones farmacoldgicas y ecoldgicas. CelAB, en
particular, presenta una versatilidad catalitica que la hace prometedora para bioprocesos industriales. El
analisis del microbioma branquial de N. reynei confirma el papel crucial de las bacterias simbiéticas en
la digestion de la madera y en la produccion de metabolitos secundarios. Este articulo de revision resalta
el potencial biotecnoldgico de estas enzimas en la conversiéon de biomasa en productos de alto valor
agregado. El estudio de la interaccidn simbidtica en ambientes como los manglares brasilefios amplia la
comprension ecoldgica y evolutiva de N. reynei, ofreciendo nuevas perspectivas para la aplicacion de
enzimas multifuncionales en procesos sostenibles de biorrefineria.

Palabras clave: Biocombustibles. Biomasa Lignocelulésica. Biotecnologia. Glicosil Hidrolasas.
Teredinibacter turnerae.

INTRODUCAO

A crescente demanda por novos produtos que visam auxiliar em processos alimenticios,
farmacologicos e energéticos séo de grande importancia mercadoldgica, social e ambiental. A busca por

processos eficientes de manipulagéo lignocelulosica tem se intensificado nos ultimos anos, impulsionada
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pela necessidade de desenvolver alternativas sustentaveis para a produgdo de energia. A biomassa
lignocelulosica, composta principalmente por celulose, hemicelulose e lignina, representa uma fonte
abundante e renovavel de matéria-prima para a geracdo de biocombustiveis, como etanol de segunda
geracdo e biogas. No entanto, a complexidade estrutural dessa biomassa exige o desenvolvimento de
tecnologias avancadas, incluindo o uso de microrganismos e enzimas especializadas, para viabilizar sua
conversdo eficiente e de baixo custo. (Coelho et.al., 2024; Hondrio, 2024; Roitman, 2019; Sobrinho-
Chemmes, 2013)

Dessa forma, a pesquisa voltada para a manipulacdo lignocelulésica desempenha um papel
crucial na transicdo para uma matriz energética mais sustentavel, alinhando-se a crescente demanda por
solugdes inovadoras para o setor. Além de reduzir a dependéncia de combustiveis fosseis, esses avangos
promovem o aproveitamento de residuos agroindustriais, minimizando impactos ambientais e agregando
valor a subprodutos antes subutilizados. Assim, o desenvolvimento de processos biotecnoldgicos
eficazes ndo apenas fortalece a economia circular, mas também impulsiona a inovacéo tecnoldgica.
(Libdrio, 2024; Alves et. al., 2023; Harmsen, 2010)

REFERENCIAL TEORICO

O molusco Neoteredo reynei € um organismo xilotréptico obrigatorios (perfuradores de madeira)
e xilotréficos (alimentadores de madeira), onde sua evolucdo esta ligada a relacdo simbidtica com a
bactéria Teredinibacter turnerae (ATCC 39867/T 790), uma gammaproteobacterium celulolitica
cultivavel. Sua coevolucdo entre 0 molusco e sua microbiota simbidtica é um fator-chave na sua
especializacdo ecoldgica como a incorporagdo de genes bacterianos ao genoma simbidtico, embora nao
haja transferéncia direta de genes da bactéria para o hospedeiro, a evolugdo de mecanismos
especializados de interacdo entre o molusco e suas bactérias foi essencial para o sucesso de N. reynei, e
a especializacdo enzimatica, a qual é o cerne da discursao deste trabalho, onde elabora-se que, a partir
desta relacdo ecoldgica simbiética obrigatéria a producdo de enzimas como a celulase multifuncional
(CelAB) para a degradacao de matérias lignoceluldsicas, esta acdo sé é possivel pelo fato que a CelAB
contém varios dominos cataliticos da familia enzimatica glicosil hidrolases (GH) e dominios de ligacdo
de carboidratos (Carbohydrate binding modules — CBMs). (Gongalves, et al., 2024; Huang et al., 2024,
Naka & Haygood, 2023)

A proteina CelAB, uma proteina identificada no genoma do clado Teredinidae, apresenta
dominios cataliticos multifuncionais que se tornam particularmente interessantes. Esses dominios
indicam um potencial envolvimento em processos metabdlicos complexos, como a manipulacédo de

carboidratos estruturais ou a transformacao de compostos organicos em moléculas biodisponiveis. Além
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disso, proteinas multifuncionais tém sido amplamente exploradas devido ao seu papel biotecnoldgico,
principalmente em areas como biocatalizadores (Gongalves, et al., 2024; Naka & Haygood, 2023,;
Ekborg et al., 2007).

A CelAB e outras celulases geram acucares a partir da madeira, que servem como fonte de
energia para o molusco e para os simbiontes como T. turnerae e os metabolitos PKS e NRPS podem
evitar a invasdo de bactérias oportunistas, preservando a relagdo simbidtica entre T. turnerae e o N.
reynei. (Li, X. et al. 202, Brito, et al., 2018; Ekborg et al., 2007)

Dentro destes contextos pressupor-se que algumas CelAB, codificadas pelo simbionte bacteriano
Teredinibacter turnerae, como novas configuragdes de enzimas multidominio/multicataliticas,
incluindo uma putativa acetil xilano esterase/endo-1,4-B-xilanase e outras duas putativas pectinas
acetilesterases duplas e a -1,4-endoglucanases/celobiohidrolases (EC 3.2.1.4). Pressupfe-se, portanto,
que estes sejam alguns mecanismos bioquimicos que permitindo ao N. reynei explore materiais
lignocelul6sicos como fonte energética de forma mais eficiente, ampliando suas possibilidades
adaptativas em manguezais. (Gongalves, et al., 2024; Ekborg et al., 2007)

Os CBMs ndo sdo cataliticos, mas ajudam a ancorar enzimas em substratos especificos de forma
a aumentam a eficiéncia das enzimas, como celulases e xilanases, ao manter contato préximo com fibras
de celulose ou xilana. Os CBMs foram encontrados acoplados a celulases e xilanases, proporcionando
alta eficiéncia na manipulacao de lignocelulésica. (Yang et al., 2009)

Os sistemas biossintéticos PKS (policetideo sintase) e NRPS (peptideo sintase nao ribossomal)
encontrados em T. turnerae, sdo vias metabdlicas especializadas que sdo produzidas por compostos
bioativos secundarios com propriedades farmacoldgicas e ecoldgicas importantes. Os PKS sdo
responsaveis pelas descri¢bes de policetideos, moléculas organicas compostas por cadeias de carbono
altamente diversificadas, usadas em antibidticos, como a eritromicina, e agentes anticancerigenos, como
a epotilona. Os NRPS, por sua vez, sintetizaram peptideos sem a necessidade do ribossomo,
incorporando uma ampla variedade de aminoacidos em sequéncias peptidicas unicas. Exemplos notaveis
incluem antibidticos como vancomicina e daptomicina. Ambos os sistemas dependem de grandes
enzimas modulares que funcionam como "fabricas" biossintéticas, com dominios especializados que
executam etapas sequenciais, como alongamentos de cadeias e modificagdes quimicas. (Li, X. et al.
2021; Brito, et al., 2018)

METODOLOGIA

Objetivando estabelecer um critério, uma linha clara de exploracdo dos recursos genéticos

presentes na microbiota associada ao Neoteredo reynei, este artigo vem como uma justificativa para que
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se estabelecam critérios metodoldgicos com base na literatura com foco maior na proteina da familia
GH Bifuncional -1,4-endoglucanase/celobiohidrolases, como sendo um dos precursores utilizados para
degradacéo lignocelulosica.

Para alcancar esse objetivo, buscou-se artigos dos anos 2000 até 2025 sobre as palavras chaves

em inglés: Teredinibacter turnerae, CelAB, cellulose, na base de dados Periodicos da CAPES, PubMed,

PMC e SciELO. Forma encontrados 9 artigos pelo indexador PMC, sendo selecionado 5.

Tabela 1. Relacdo dos trabalhos selecionados.

Autor / Ano

Titulo

Brito, et al. (2018)

Altamia et al. (2014)
Yang et al. (2009)
Maki et al. (2009)

Ekborg et al. (2007)

The gill-associated microbiome is the main source of wood plant polysaccharide
hydrolases and secondary metabolite gene clusters in the mangrove

shipworm Neoteredo reynei

Genetic differentiation among isolates of Teredinibacter turnerae, a widely
occurring intracellular endosymbiont of shipworms

The Complete Genome of Teredinibacter turnerae T7901: An Intracellular
Endosymbiont of Marine Wood-Boring Bivalves (Shipworms)

The prospects of cellulase-producing bacteria for the bioconversion of
lignocellulosic biomass

CelAB, a Multifunctional Cellulase Encoded by Teredinibacter turnerae T79027, a
Culturable Symbiont Isolated from the Wood-Boring Marine Bivalve Lyrodus
pedicellatus

Fonte: Autor (2025).

RESULTADOS E DISCUSSAO

No trabalho intitulado The gill-associated microbiome is the main source of wood plant
polysaccharide hydrolases and secondary metabolite gene clusters in the mangrove shipworm
Neoteredo reynei fez-se um estudo investigativo do microbioma presente nas branquias do molusco
marinho Neoteredo reynei, conhecido por perfurar madeira. Uma anélise metagenémica revelou que as
bactérias simbi6ticas nas branquias sdo a principal fonte de hidrolases de polissacarideos vegetais,
incluindo glicosil hidrolases (GH), que desempenham um papel crucial na manipulagdo da celulose.

Além disso, foram identificados clusters de genes responsaveis pela producdo de metabolitos segundos.

(Brito, et. al., 2018)
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Figura 1. Analise multivariada de caracteristicas taxondmicas e funcionais de metagenomas microbianos associados ao
Neoteredo reynei,
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Fonte: Brito, et. al. (2018) < https://doi.org/10.1371/journal.pone.0200437.g001>. Adaptada (2025).

O artigo Genetic differentiation among isolates of Teredinibacter turnerae, a widely occurring
intracellular endosymbiont of shipworms apresenta a sequéncia completa do genoma de Teredinibacter
turnerae (stran: ATCC39867/T7901), uma bactéria endossimbionte encontrada em bivalves marinhos
que perfuram madeira, conhecida como "shipworms". (Altamia et al., 2014)
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Tabela 2. Primers de amplificacdo e sequenciamento

Locus  Produto Sequéncia de Sequéncia de primer reversa  Temperatura Tamanho
primer direta (5’ a (5'a3")2 de esperado do
32 recozimento  amplicon (pb)
rrsA, RNA 27F - 1492R - 56°C 1495
BeC ribossom AGAGTTTGATCM TACGGYTACCTTGTTACGA
ico de TGGCTCAG CTT
subunida 530F b - 800R b -
de GTGCCAGCMGCC TACCAGGGTATCTAATCC
pequena GCGG 1101R -
(16S) 1055F - AGGGTTGCGCTCGTT
ATGGCTGTCGTC
AGCT
rpoB  Subunida rpoB-F1 - rpoB-R1 - 61°C 1277
depfda ATGACAGACAAC GTGAGTCGGGTGTACGTCW
RNA GGTACWTTCGTW CGYACYTC
polimera RTBAAYG rpoB-R2 2 -
se rpoB-F2 b - GGCGCATCATGCGGTARAT
direciona GAAGANGGCCGT YTCDACCAR
da ao CGTATTACTGC
DNA
gyrB Subunida gyrB-F - gyrB-R - 60°C 1211
de f da CATGCTGGCGGT TCTACGTCCGCATCCGTCAT
DNA AAATTCGA
girase
recA DNA recA-F1 - recA-R1 - 63°C 831
recombin  GCCAGTTTGGTA  CGCCGTTGTAGCTATACCA 60°C 1150
ase A AAGGCACBGTBA RGCRCCV
TGCGYM recA-R2 2 -
recA-F2 b - CGCAGCGCTTGCGACATYA
GGTGCGTTCAGG RTCGMGCY
CGCARTHGAYGT recA,-R2, ¢-
KYT GAGCTGCAACAGAGTCAAT
recA | -F e - AATTACA
CGTATGGGTGAC
AAAGAGCTGGAA
G
sseA Tiossulfa sseA-F - sseA-R - 60°C 849
to/3- ATGGCTAATTCAC TTAGGTACTGGTGGCGATG
mercapto CCCTGGTG GG
piruvato
sulfurtra
nsferase
elAB  Glicoside celAB-F - celAB-R - 61°C 941
0 CCACCTCTGCAG  GCCGTTACCGATTGTGGTG
hidrolase CTTTCGCGG CcC
bifuncion
al
Amplico MI13-Avangar (-20) - M13-Reverso - Ampliconsde  M13-Avancar
ns de GTAAAACGACGG CAGGAAACAGCTATGAC PCR clonados (-20) -
PCR CCAG GTAAAACGA
clonados CGGCCAG

UM Condicées de PCR: desnaturacio inicial por 3 min a 98°C; 35 ciclos de 30 s a 98°C, 30 s a temperatura de
recozimento, 1 min a 72°C; extensao final por 7 min a 72°C; manutencio a 4°C.

> Primer de sequenciamento interno

¢Par de primers internos especifico para os alelos recA 1 e recA 2 dos isolados T8412, T8503 e T8513. Sitios

complementares dos primers recA sio mostrados na Figura 2.

Fonte: Altamia et al. (2014). doi: <10.1111/mec.12667>. Adaptado (2025).
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Tabela 3. Evidéncias para eventos de recombinacdo propostos pelo artigo.

Valor de P < 0,01 escalado Posicio dos pontos de Alelo recombinante (pais principais
usando uma correciio de interrupcio 2 e secundarios)
Bonferroni *

Locus RDP GENECONV  BootScan MaxChi Quimera 3Seq
celAB - - - 6,884 x 107 59351073 1,122x107* 372¢ PMS-
535T.S.1b.3
(T8602 e
T7902) ¢
gyrB - 2,427 x10* 3,861x10% 7,166 x 10 3 - 1,161 x 10 7 597, 777c T8510 (PMS-
683H.S.1a9 ¢
T8509) ¢

Somente valores de P < 0,01 sio exibidos
® No conjunto de dados alinhados
¢ Inferido por 3Seq
Fonte: Altamia et al. (2014). doi: <10.1111/mec.12667>. Adaptado (2025).

Figura 2. Material suplementar (somente para publicacéo online)
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Fonte: Altamia et al. (2014). doi: <10.1111/mec.12667>. Adaptado (2025).

A anélise gendmica revelou a presenca de multiplos genes codificando os glicosil hidrolases
(GH), incluindo celulases e hemiceluloses, que séo essenciais para a digestdo da celulose presente na
madeira. Esses achados destacam a importancia de T. turnerae na digestdo da madeira pelos hospedeiros
e sugerem seu potencial biotecnologico na conversédo de biomassa lignocelulésica. (Altamia et al., 2014)

O artigo intitulado The Complete Genome of Teredinibacter turnerae T7901: An Intracelular
Endosymbiont of Marine Wood-Boring Bivalves (Shipworms) é apresento o sequenciamento completo
do genoma da bactéria marinha Teredinibacter turnerae T7901, um endossimbionte intracelular T.

turnerae possui um grande numero de enzimas com func@es de quebra lignocelulosicas. Destaca também
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gue seu genoma é composto por uma Unica molécula circular de 5,19 Mb e codifica 4.690 proteinas, das
quais 65,4% tém funcgdo conhecida. Essa bactéria, encontrada exclusivamente em branquias de bivalves
teredinideos, esta intimamente relacionada a endosimbiontes ndo cultivaveis e ao organismo de vida
livre Saccharophagus degradans. Seu genoma compartilha grande semelhanca estrutural com o de S.
degradans, incluindo genes ribossémicos organizados de forma incomum. T. turnerae possui um
metabolismo secundéario robusto, com nove clusters de genes relacionados a producdo de compostos
bioativos, como poliquetideos e peptideos ndo ribossdmicos, sugerindo um possivel papel na defesa do
hospedeiro ou na competi¢do microbiana. Seu genoma grande, alto teor de G+C e a presenca de sistemas
de reparo de DNA e defesa contra fagos indicam que essa bactéria pode ter uma vida independente,

apesar de nunca ter sido isolada fora do hospedeiro.

Tabela 4. Comparacdo das caracteristicas gerais do genoma.

Caracteristicas Teredinibacter Saccharophagus Pseudomonas Cellvibrio
turnerae degradans 2—40 fluorescens Pf-5 Japonicus Uedal07
DNA, pressdo arterial 5.192.641 5.057.531 7.074.893 4.576.573
total
% G+C 51 46 63 52
% Codificagao 86,5 86,7 88,7 90,5
Nio. rRNAs 9 6 15 9
Nao. tRNAs 40 41 71 48
Nio. ORFs 4690 4008 6144 3790
Comprimento médio 973 1083 1007 1092
do ORF

Fonte: Yang et al. (2009) doi: <https://doi.org/10.1371/journal.pone.0006085>. Adaptado (2025).

Os metabdlitos secundarios podem atuar na comunicacdo com o hospedeiro ou na regulacdo da
microbiota branquial. A auséncia de caracteristicas tipicas de endosimbiontes intracelulares sugere que
T. turnerae pode ser um simbionte facultativo com uma longa historia evolutiva associada a vermes
navais. Estudos gendmicos adicionais podem esclarecer a complexidade dessa relacdo simbiotica. (Yang
et al., 2009)

Tabela 5. Resumo dos dominios de ligacdo de carboidratos e cataliticos encontrados por genoma ou metagenoma.

Teredinibacter. Saccharophagus Vibrio japonicus Comunidade
turnerae degradans Nasutitermes
Glicosideo 101 130 122 704
hidrolases (GHs)
Polissacarideos 5 33 14 10
liases (PLs)
Esterases de 22 15 19 nao
carboidratos
(ECs)
Moédulos de 117 136 93 10
ligacdo de
carboidratos
(CBMs)

Fonte: Yang et al. (2009) doi: <https://doi.org/10.1371/journal.pone.0006085>. Adaptado (2025).
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Na revisdo do artigo The prospects of cellulase-producing bacteria for the bioconversion of
lignocellulosic biomass discute o potencial de bactérias produtoras de celulase na conversdo de
biomassa lignoceluldsica em bioprodutos de valor agregado. Sdo abordadas técnicas de triagem e
isolamento de novas celulases, bem como estratégias para melhorar a atividade enzimatica, estabilidade
térmica e resisténcia a inibi¢oes. O estudo destaca a importancia da exploracdo da diversidade bacteriana
para descobrir enzimas eficientes na manipulagéo da celulose, envolvendo aplicagcdes em biotecnologia
e producao de biocompostos. (Maki et al., 2009)

Com base nas informagdes presentes no trabalho CelAB, a Multifunctional Cellulase Encoded
by Teredinibacter turnerae T7902T, a Culturable Symbiont Isolated from the Wood-Boring Marine
Bivalve Lyrodus pedicellatus, caracteriza-se a enzima CelAB, uma celulase multifuncional produzida
por Teredinibacter turnerae T7902T. A CelAB possui dois dominios cataliticos e dois dominios de
ligacdo a carboidratos, separados por regides ricas em serina. A enzima demonstra capacidade de ligacédo
tanto a celulose quanto a quitina e exibe atividades de celobiohidrolase e endoglucanase, permitindo a
manipulacdo de multiplos polissacarideos complexos. Essas propriedades destacam a Cel AB como uma

enzima importante para processos de degradacdo de biomassa. (Ekborg et al., 2007)

Tabela 6. Propriedades de dominios funcionais em CelAB

Dominio CelAB A proteina mais similar Numero de acesso % Identidade & % Similaridade 2
caracterizada £4 ao GenBank.
Dominio GH da celulase CAA60493 64 81
GHS de Cellvibrio japonicus
CBM5 CBM da celulase da AAP04424 58 69
bactéria marinha DY 3
CBM de mananase de C. AAO31761 67 75
CBM10 japonicus
Dominio GH da P50401 49 64
GH6 celobiohidrolase

de Cellulomonas fimi

' Conforme determinado por uma pesquisa BLASTP no banco de dados ndo redundante em 5 de abril de 2007.
® A identidade percentual e a similaridade percentual foram calculadas pelo alinhamento BLASTP em pares.

Fonte: Ekborg et al. (2007) doi: <https://doi.org/10.1128/AEM.00876-07>. Adaptado (2025).

Esses artigos fornecem insights importantes sobre a producéo de proteinas GH, a caracterizacéo
do sitio CelAB e os mecanismos de manipulacdo da celulose por simbiontes bacterianos, com

implicagdes significativas para aplicagdes biotecnologicas.

Analise Critica dos Artigos Apresentados

A simbiose entre bactérias e organismos marinhos desempenha um papel crucial na degradacéo

da biomassa lignocelulésica, como evidenciado pelos estudos sobre Teredinibacter turnerae e o
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microbioma associado a moluscos perfuradores de madeira. A analise gendmica de T. turnerae revelou
a presenca de genes codificadores de glicosil hidrolases (GH), essenciais para a digestdo da celulose, e
de um metabolismo secundario robusto, com potenciais aplicagdes biotecnologicas. A capacidade dessa
bactéria de produzir celulases multifuncionais, como CelAB, destaca sua relevancia para a bioconversao
de biomassa e producédo de biocombustiveis. (Altamia et al., 2014; Ekborg et al., 2007)

A presenca de um grande genoma, um alto teor de G+C e sistemas de defesa contra fagos sugerem
que T. turnerae pode ser um endossimbionte facultativo, capaz de sobreviver fora do hospedeiro. No
entanto, a auséncia de isolamento em ambientes naturais levanta questdes sobre sua verdadeira
autonomia. A producdo de metabdlitos secundarios pode indicar uma fungdo na defesa do hospedeiro
ou na regulacdo da microbiota branquial, promovendo uma interacdo mutualistica. (Maki et al., 2009;
Yang et al., 2009)

O microbioma branquial de Neoteredo reynei também se destaca como uma fonte primaria de
enzimas hidroliticas e metabdlitos secundarios. Esse ecossistema microbiano complexo é essencial para
a degradacao da madeira, permitindo a sobrevivéncia dos vermes navais. A diversidade e a plasticidade
metabolica dessas bactérias sugerem uma evolucdo adaptativa que favorece tanto os simbiontes quanto
seus hospedeiros. (Brito et al., 2018; Yang et al., 2009)

A exploracdo biotecnoldgica dessas enzimas é promissora para a conversdo de biomassa
lignocelul6sica em produtos de alto valor agregado. Estudos futuros devem focar na engenharia
enzimatica para otimizar a estabilidade e eficiéncia catalitica dessas celulases, ampliando suas aplicacfes
industriais. A compreensdo da interacao entre hospedeiros e simbiontes podera revelar novas estratégias
para o aproveitamento sustentavel de recursos naturais. (Altamia et al., 2014; Maki et al., 2009; Ekborg
et al., 2007)

CONCLUSAO

O género Neoteredo faz parte de uma radiacdo adaptativa dentro da familia Teredinidae, que
resultou em bivalves especializados em diferentes habitats e condi¢cGes ambientais. A diversificacdo dos
Teredinidae, incluindo Neoteredo reynei, foi impulsionada por pressdes ecoldgicas, pois diferentes
espécies de Teredinidae evoluiram para ocupar habitats especificos, como manguezais, rios ou zonas
costeiras marinhas. O molusco N. reynei se especializou em viver em madeira submersa nos manguezais
brasileiros, onde encontra uma abundancia de detritos lenhosos. Também pode-se presumir que a uma
coevolucdo com a microbiota simbiotica, pois a capacidade de utilizar madeira como fonte alimentar
depende fortemente da microbiota simbidtica e variagfes nas associagBes simbioticas podem ter

desempenhado um papel na diversificacdo do género Neoteredo.
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Os estudos analisados mostram uma clara interconexao entre o papel dos simbiontes bacterianos
na degradagdo de lignoceluldsico e sua relevancia biotecnoldgica. A analise do microbioma de
Neoteredo reynei reforca que as branquias séo reservatorios essenciais de enzimas para degradacéo de
madeira, complementando as descobertas sobre T. turnerae. O estudo do genoma completo de T.
turnerae T7901 evidencia a riqueza de genes hidroliticos essenciais para a digestdo de polissacarideos
vegetais, alinhando-se a caracterizacao funcional da celulase Cel AB.

A revisdo sobre perspectivas biotecnologicas das celulases destaca a relevancia dessas
descobertas para a producdo de biocombustiveis e bioprodutos, sugerindo que a exploracdo dessas
bactérias podera viabilizar processos mais sustentaveis e eficientes. Assim, a interligacdo entre esses
estudos demonstra um avango na compreensdo da ecologia microbiana e suas potenciais aplicacfes

industriais.
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