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Apresentação

A saúde dos solos agrícolas resulta da 
interação entre suas propriedades físicas, químicas 
e biológicas. Enquanto as dimensões química 
e física têm sido tradicionalmente manejadas 
nos sistemas agrícolas, o componente biológico, 
incluindo os microrganismos do solo, tem recebido 
atenção crescente nos últimos anos.

O conceito de Saúde Única, instituído em 
2008 pela Organização Mundial da Saúde (OMS), 
pela Organização Mundial da Saúde Animal 
(OIE) e pela Organização das Nações Unidas 
para Alimentação e Agricultura (FAO), destaca 
a interconexão entre a saúde humana, animal, 
vegetal e ambiental. Nesse contexto, o microbioma 
se destaca como um elo essencial, conectando 
e influenciando a saúde dos seres vivos e do 
ambiente.

Como o solo é um importante reservatório de 
diversidade microbiana, pode-se afirmar que solos 
saudáveis são a base para a saúde das plantas, 
dos animais e das pessoas. Assim, o conhecimento 
e o manejo do microbioma do solo são essenciais 

para promover uma agricultura sustentável e, 
consequentemente, avançar a Saúde Única. 
Em consonância com a missão da Embrapa 
Meio Ambiente, que busca integrar a produção 
agropecuária à sustentabilidade em todas as 
suas dimensões, o manejo do microbioma do solo 
contribui diretamente para alcançar o Objetivo de 
Desenvolvimento Sustentável (ODS) 2: Fome zero 
- erradicar a fome, alcançar a segurança alimentar, 
melhorar a nutrição e promover a agricultura 
sustentável.

Neste texto, os autores oferecem um 
panorama geral da rápida evolução de técnicas 
avançadas de biologia molecular, com ênfase no 
sequenciamento genético, e discutem como essa 
ferramenta pode ser aplicada em sistemas de 
produção. Este texto também pode ser visto como 
um guia que aponta como analisar e explorar ao 
máximo os dados de sequenciamento genético do 
microbioma do solo na agricultura. surgimento de 
técnicas avançadas de sequenciamento genético 
revolucionou várias áreas da ciência.

Ana Paula Contador Packer
Chefe-Geral da Embrapa Meio Ambiente
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Introdução

O surgimento de técnicas avançadas de 
sequenciamento genético revolucionou várias áreas 
da ciência no final do século XX e início do século 
XXI. O grande marco histórico foi a conclusão do 
sequenciamento do genoma humano em 2003 
(Schmutz et al., 2004). O Projeto Genoma Humano 
(Lander et al., 2001) surgiu no início da década de 
1980 a partir de duas percepções fundamentais. 
Primeiramente, a de que a capacidade de 
se conhecer o genoma poderia acelerar 
significativamente a pesquisa biomédica, permitindo 
que os pesquisadores abordassem problemas de 
maneira abrangente e imparcial. Em segundo lugar, 
o desenvolvimento deste projeto exigiria um enorme 
esforço da comunidade científica na construção 
de infraestrutura de pesquisa, como nunca 
observado anteriormente nas ciências biológicas. 
Curiosamente, o primeiro organismo multicelular a 
ter o genoma completamente sequenciado não foi 
o homem, mas foi um pequeno nematoide de vida 
livre, o Caenorhabditis elegans, o qual compõe o 
microbioma do solo (Genome..., 1998). No Brasil, 
inspirado nas duas percepções fundamentais 
que impulsionaram o Projeto Genoma Humano, 
neste mesmo período, foi colocada em curso uma 
iniciativa coordenada pela Fundação de Amparo à 
Pesquisa do Estado de São Paulo (FAPESP), com 
apoio do Conselho Nacional de Desenvolvimento 
Científico e Tecnológico (CNPq) e da Fundecitrus, 
para o primeiro sequenciamento de um patógeno de 
plantas. O sequenciamento completo do genoma da 
bactéria patogênica Xylella fastidiosa, causadora da 
Clorose Variegada dos Citros (CVC), foi publicado 
em 2000 (Simpson et al., 2000), o que então permitiu 
uma comparação detalhada de genomas completos 
de patógenos de animais e plantas.

Depois dos primeiros genomas completos serem 
publicados, houve a estruturação de diversos grupos 
de pesquisa pelo mundo e avanços importantes 
na evolução e disponibilidade das tecnologias de 
sequenciamento. Um indicador importante que reflete 
a popularização da aplicação do sequenciamento 
genético em diversas áreas da ciência, incluindo a 

agricultura, é o custo do sequenciamento. Em 2001, 
por ocasião da conclusão do sequenciamento 
do genoma humano, o custo estimado para o 
sequenciamento completo foi de US$ 95,3 milhões 
de dólares. Cerca de 20 anos mais tarde, em 2022, 
o custo para o sequenciamento de um genoma 
humano completo foi de US$ 525 dólares (DNA..., 
2024). Essa impressionante redução de custos é 
justificada pelo surgimento do “sequenciamento de 
DNA de segunda geração”, que engloba diversas 
tecnologias de sequenciamento paralelo massivo 
com ultra rendimento, escalabilidade e velocidade.

Na agricultura, as dimensões física, química 
e biológica do solo estão intrinsecamente ligadas 
e determinam o desenvolvimento e a saúde das 
plantas cultivadas. Em relação ao componente 
biológico dos solos, nossa visão sobre sua 
composição de funcionalidade permaneceu, por 
muito tempo, restrita a grupos de organismos 
acessíveis por métodos de cultivo, que acessam 
menos 1% da biodiversidade microbiológica dos 
solos (Pham; Kim, 2012; Anthony et al., 2023). 
Neste contexto, a aplicação das técnicas de 
sequenciamento tem sido fundamental para elucidar 
as complexas interações entre o microbioma do solo 
e as plantas. Entretanto, a maior parte dos estudos 
do microbioma do solo usando sequenciamento de 
segunda geração ainda é descritiva. A tradução do 
conhecimento teórico para a aplicação prática na 
agricultura sustentável exige o desenvolvimento 
de abordagens e conceitos que proporcionem uma 
compreensão mais aprofundada dos mecanismos 
envolvidos nessas interações microbiológicas. 
Neste texto, vamos colocar em perspectiva as 
potencialidades e limitações da exploração dos 
dados de sequenciamento genético do microbioma 
do solo na agricultura. Ao examinarmos criticamente 
essas questões, buscamos contribuir para a 
transição de um entendimento meramente teórico 
para estratégias práticas que impulsionam a 
agricultura em direção a padrões mais sustentáveis 
e eficazes.

O sequenciamento genético do DNA (ou RNA) 
obtido a partir de solos de sistemas de produção 
agrícola permite a investigação das interações 
microbianas no solo, na rizosfera e em outros 
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ambientes associados às plantas. Os pesquisadores 
podem estudar os efeitos de práticas agrícolas, 
incluindo rotação de culturas e uso de fertilizantes e 
bioinsumos nas comunidades microbianas do solo. 
Podem também compreender a interação entre o 
microbioma do solo e plantas cultivadas e direcionar 
práticas agrícolas sustentáveis que promovem 
a biodiversidade e/ou a atividade microbiana, 
resultando em melhorias na produtividade agrícola, 
suscitada por processos como a ciclagem de 
nutrientes e outros correlatos à saúde das plantas.

Abordagens e objetivos 
do sequenciamento de 
DNA ou RNA do solo

Existem duas abordagens principais que 
permitem avaliar de forma global a composição e 
funcionalidade de comunidades microbianas do solo 
a partir do isolamento e da análise do seu material 
genético. A primeira abordagem acessa genes 
marcadores conservados do DNA ribossomal, os 
quais são usados primariamente para determinar 
a identidade (taxonomia) dos microrganismos de 
uma comunidade, dando origem a uma técnica 
chamada sequenciamento de amplicons ou 
metataxonômica. A segunda, acessa virtualmente 
todos os segmentos de DNA (ou RNA) obtidos a 
partir de uma amostra de solo, possibilitando a 
análise tanto de genes marcadores taxonômicos 
quanto de genes relacionados a funções específicas 
presentes no microbioma. Esta abordagem é 
chamada de metagenômica quando é realizada 
a partir do DNA, ou metatranscriptômica, quando 
realizada a partir do RNA. Frequentemente, o termo 
metagenômica é usado de forma ampla, porém, 
tecnicamente errônea, quando inclui a abordagem 
de sequenciamento de amplicons. Estes métodos 
permitem estudar a diversidade genética e funcional 
dos microrganismos presentes no solo sem a 
necessidade de cultivá-los em meio de cultura 
no laboratório, aumentando exponencialmente 
nossa eficácia na análise dessas comunidades. 
As estratégias analíticas de cada abordagem estão 
ilustradas na Figura 1 e descritas nas seções 
seguintes.

Extração de DNA e RNA do solo
A primeira etapa para o estudo do microbioma do 

solo é a extração de DNA e/ou RNA das amostras, 
permitindo assim o acesso ao material genético dos 

microrganismos presentes e, subsequentemente, 
a análise detalhada da diversidade e função 
microbiana presentes no ambiente a ser estudado. 
Diferentes métodos de extração são utilizados, 
cada um com suas vantagens e desvantagens. De 
maneira geral, o processo envolve a ruptura das 
células microbianas presentes na amostra de solo, 
seguida pela purificação do DNA ou RNA. A escolha 
do método de extração pode afetar significativamente 
os resultados obtidos, influenciando a eficiência 
de recuperação do material genético e a 
representatividade do microbioma estudado.

Além disso, é importante considerar as 
características específicas de cada solo, como 
a presença de materiais orgânicos e inorgânicos 
que podem interferir na extração e na qualidade do 
material genético recuperado. Métodos que levam 
em conta a complexidade e a variabilidade do solo, 
como a extração com agentes desestabilizantes 
físicos e químicos seguida por purificação 
cuidadosa, são frequentemente empregados 
para obter resultados mais precisos. A extração 
eficaz de DNA e RNA do solo não apenas permite 
a análise detalhada da composição e função 
microbiana, mas também contribui para uma 
melhor compreensão dos processos ecológicos 
e biogeoquímicos que ocorrem nesse importante 
compartimento ambiental.

Vale ressaltar que existem diferenças técnicas 
entre a extração de DNA e RNA de amostras de 
solo, baseadas principalmente nas características 
moleculares e nas técnicas de extração específicas 
necessárias para cada tipo de ácido nucleico. 
Para o DNA, o desafio principal reside na remoção 
eficiente de compostos que podem inibir processos 
posteriores, como por exemplo a reação de PCR, 
como polifenóis e compostos húmicos presentes 
no solo. Já a extração de RNA do solo apresenta 
desafios adicionais devido à sua natureza mais 
instável e à presença de enzimas ribonucleases 
(RNases), que podem degradar rapidamente o 
RNA. Métodos de extração de RNA frequentemente 
incluem a adição de agentes estabilizadores, 
como fenol ou guanidina tiocianato, para inativar 
as RNAses e preservar o RNA. Além disso, a 
extração de RNA muitas vezes requer etapas 
adicionais, como a remoção de DNA residual por 
tratamento com DNAse e a utilização de colunas 
de sílica ou resinas específicas para purificar o 
RNA. Atualmente, diversos kits comerciais estão 
disponíveis no mercado, oferecendo estratégias 
rápidas e eficientes para a extração de DNA e RNA a 
partir de amostras de solo.
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 Figura 1. Esquema geral das abordagens analíticas para estudar o microbioma do solo em sistemas agrícolas.
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Metataxonômica (sequenciamento 
de amplicons)

Nesta abordagem, utilizam-se como alvos 
os genes ribossomais marcadores, que estão 
presentes em todos os organismos do grupo alvo 
de estudo. Esses genes, conhecidos como genes 
essenciais ou housekeeping, desempenham 
atividades fundamentais para a sobrevivência 
celular. As regiões genômicas ribossomais são 
comumente escolhidas para este tipo de estudo por 
apresentarem regiões conservadas e variadas, as 
quais permitem a identificação precisa de grupos 
de organismos específicos, como bactérias, fungos 
e outros eucariotos, e a discriminação de membros 
destes grupos com resolução taxonômica mais 
detalhada. As porções variáveis do gene podem 
ser usadas para estudos de identificação e 
filogenia. O sequenciamento de amplicons 
envolve uma amplificação por Polymerase Chain 
Reaction (PCR) usando primers específicos de 
acordo com o gene alvo, 16S rRNA (bactérias 
e arquéias), ITS (fungos) e 18S rRNA (outros 
eucariotos). O produto da PCR é então usado 
para sequenciamento massivo, gerando milhares 
de sequências de DNA, as quais são submetidas 
à análise com ferramentas de bioinformática. 
Após o processamento da qualidade das 
sequências obtidas, aquelas de baixa qualidade 
são removidas, e os agrupamentos de sequências 
de alta qualidade são empregados para 
realizar análises de diversidade, identificação 
e comparação de comunidades. Os bancos 
de dados mais populares para a atribuição 
taxonômica são Silva, GreenGenes, Ribosomal 
Database Project (RDP) para bactérias e arqueias, 
e alguns específicos como UNITE para fungos e 
PR2 para protistas. É importante destacar que, 
devido ao tamanho limitado do fragmento de 
DNA sequenciado, a classificação das sequências 
raramente permite a descrição até o nível de 
espécie dos microrganismos presentes nos solos. 
A determinação taxonômica das sequências 
obtidas pode variar desde o nível de domínio até 
o nível de gênero. Além da afiliação taxonômica, 
as sequências são também analisadas por 
similaridade, o que gera classificações de grupos 
taxonômicos empíricos, a partir dos quais é possível 
estimar estatisticamente o número de espécies 
presentes em uma amostra, ou outros parâmetros 
de diversidade inerentes a esta. Inovações nesta 
aplicação buscam predizer funcionalidades a partir 
de dados de sequenciamento, bem como traçar 
correlações negativas ou positivas entre grupos 

microbianos presentes numa mesma amostra 
e determinar grupos microbianos essenciais 
para a organização da comunidade microbiana 
em estudo. Todas estas funcionalidades têm 
sua eficiência relacionada com o conjunto de 
dados empregado, onde o desenvolvimento 
da bioinformática e inteligência artificial, como 
aprendizado de máquina, tem papel fundamental.

Metagenômica (sequenciamento 
de DNA) e Metatranscriptômica 
(sequenciamento de RNA)

Nesta abordagem, o DNA ou RNA total é 
isolado e purificado a partir de amostras de solo, 
sendo posteriormente processado, fragmentado 
e utilizado para o sequenciamento. Isso permite 
acessar todo o material genético recuperado a 
partir do solo, e não apenas genes marcadores, 
como na abordagem metataxonômica, permitindo 
a identificação de bactérias, fungos e outros 
organismos. Além disso, fornece informações sobre 
as funções biológicas e o potencial metabólico 
destes microrganismos. Quando a análise é 
feita a partir do DNA, a informação dos genes 
funcionais representa o potencial funcional do 
microbioma na amostra de solo avaliada. Quando 
a análise é feita a partir do RNA, os dados do 
sequenciamento resultam dos genes efetivamente 
expressos pelo microbioma do solo no momento 
da amostragem. Essa abordagem fornece uma 
visão mais abrangente da diversidade microbiana 
em comparação com métodos tradicionais de 
cultura, permitindo a compreensão da ecologia 
microbiana, funções metabólicas e potenciais 
impactos ambientais no solo. No entanto, estas 
análises são mais laboriosas, de maior custo e 
de maior complexidade em sua interpretação. 
Os bancos de dados comumente usados para a 
atribuição funcional aos dados metagenômicos 
são        MG-RAST, KEGG, IMG/M, SEED, Uniprot, 
pFAM. Outros bancos de dados são dedicados 
para a anotação de via metabólicas específicas, 
como NcycDB, dbCAN e Resfam, respectivamente 
para o ciclo do nitrogênio, carboidratos e genes de 
resistência a antibióticos. Ainda a partir dos dados 
gerados de metagenômica, há a possibilidade de 
montagem de genomas de organismos presentes 
nas amostras, do inglês metagenome-assembled 
genomes (MAG). Esta técnica computacional 
tem avançado muito e permite que tenhamos 
acesso a informações genômicas de organismos 
não cultivados, o que nos traz assertividade em 
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conectar funções microbianas no solo com a 
classificação taxonômica de grupos microbianos 
pouco estudados.

Roteiro analítico de dados de 
sequenciamento genético

Para a análise de dados de sequenciamento 
genético do microbioma, um roteiro abrangente 
envolve diversas etapas e diferentes ferramentas 
de bioinformática. Inicialmente, é essencial 
realizar o pré-processamento das sequências, 
incluindo verificação da qualidade, remoção 
de adaptadores e bases de baixa qualidade. 
Após a filtragem das sequências, é importante 
conduzir análises de diversidade, estrutura e 
composição das comunidades microbianas, 
atribuindo sequências a categorias taxonômicas, 
calculando métricas de diversidade e comparando 
a estrutura da comunidade entre diferentes 
amostras e tratamentos. As visualizações dessas 
inferências são bastante diversas, variando 
desde números até dispersões das amostras por 
similaridade na composição das comunidades. 
A análise funcional poder ser realizada tanto 
por predição, a partir de genes ribossomais, 
quanto por inferência por sequências obtidas 
a partir das abordagens metagenômica e 
metatranscriptômica, prevendo funções 
metabólicas e identificando genes específicos de 
interesse. Para entender diferenças entre grupos 
de amostras, testes estatísticos são aplicados, 
com correção para múltiplas comparações, se 
necessário. A integração com metadados é 
crucial para associar dados do microbioma com 
informações ambientais relevantes. A visualização 
dos dados por meio de gráficos e figuras ajuda 
na representação visual dos resultados. Após a 
interpretação dos resultados à luz dos objetivos 
do estudo e da literatura existente, é possível 
discutir as implicações biológicas, além de sugerir 
estudos futuros. Por fim, é essencial documentar 
detalhadamente todos os métodos, parâmetros e 
resultados obtidos para preparação de relatórios 
ou artigos científicos. Um roteiro analítico de 
dados de sequenciamento está representado na 
Figura 2 e descrito a seguir:

1) Pré-processamento dos dados de 
sequenciamento: verificação da qualidade dos 
dados brutos do sequenciamento, por exemplo, 
usando programas como FastQC; remoção de 
adaptadores e bases sequenciadas  de  baixa 
qualidade, por exemplo, utilizando  ferramentas  

como  Trimmomatic  ou  Cutadapt; e montagem 
de sequências caso aplicável.

2) Análise de diversidade, estrutura e 
composição do microbioma: realização de 
análises para atribuir sequências a categorias 
taxonômicas utilizando bancos de dados 
específicos, por meio de softwares como QIIME e 
mothur; cálculo de métricas de diversidade, como 
riqueza e diversidade alfa; comparação da 
estrutura das comunidades microbianas entre 
os diferentes tratamentos por meio de gráficos 
de dispersão, por exemplo, utilizando análises 
multivariadas como PCA, PCoA, NMDS, RDA e 
CCA; identificação de espécies presentes e sua 
abundância relativa, por exemplo, utilizando 
bancos de dados como RDP, Silva, Greengenes; 
e montagem de genomas (MAGs) a partir de 
dados do metagenoma.

3) Análise funcional do microbioma: realização 
de predição funcional a partir de dados de 
amplicons, por exemplo, utilizando banco  de  
dados  como FAPROTAX, Tax4Fun2, PICRUSt2 
e FUNGuild, e realização de inferência funcional 
identificando genes de interesse a partir de dados 
metagenômicos, por exemplo, utilizando bancos 
de dados como KEGG, SEED e COG.

4) Análise diferencial para comparação de 
grupos: realização de testes estatísticos para 
identificar diferenças significativas na composição 
taxonômica ou funcional de microrganismos entre 
grupos de amostras utilizando testes paramétricos 
e não paramétricos, por exemplo, utilizando testes t, 
ANOVA, DESeq2, edgeR, ALDEx2, ANCOM, LEfSe 
e Random Forest.

5) Integração de metadados: associação dos 
dados de sequenciamento do microbioma com 
informações ambientais ou outras metainformações 
relevantes para investigar correlações ou padrões, 
por exemplo, com dados de análise química do solo, 
ocorrência de doenças e produtividade de culturas. 
As análises de correlação podem ser realizadas 
usando métodos estatísticos, como regressão linear, 
correlação de Spearman, correlação de Pearson, 
entre outros.

6) Visualização de dados e interpretação: criação 
de gráficos e figuras para representar visualmente 
os resultados das análises, como gráficos de barras, 
diagramas de Venn, heatmaps, análises de network, 
entre outras; interpretação dos resultados obtidos à 
luz dos objetivos do estudo e da literatura existente; 
discussão das implicações biológicas dos resultados 
observados; e recomendações de manejo com base 
nas descobertas realizadas. 
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Figura 2. Roteiro analítico para processamento de dados de sequenciamento de material genético obtido de 
solos.

Oportunidades e desafios do 
sequenciamento genético do 
microbioma em sistemas agrícolas

A atividade do microbioma do solo desempenha 
um papel determinante na produtividade das 
plantas em sistemas agrícolas (Tkacz; Poole, 2015). 
Em um estudo de sequenciamento metagenômico, 
comparando áreas de baixa e alta produtividade 
agrícola, foi demonstrado que as diferenças na 
produtividade estão associadas à composição 

do microbioma (Chang et al., 2017). O estudo de 
associação ampla com dados metagenômicos, 
chamado de Metagenome-Wide Association 
Study (MWAS), combinado com predição de 
aprendizado de máquina, além de identificar 
grupos de microrganismos específicos associados 
à alta produtividade, revelou que a abundância 
de membros do microbioma associados às 
transformações do nitrogênio são determinantes 
para a alta produtividade (Chang et al., 2017). 
Em um estudo de metataxonômica da comunidade 



13Explorando o Sequenciamento Genético do Microbioma do Solo na Agricultura

de bactérias, foi comparado o efeito da diversidade 
microbiana na produtividade de soja e na taxa de 
infecção pelo nematoide das galhas (Meloidogyne 
spp.). Os resultados mostraram que solos com maior 
diversidade bacteriana apresentaram menor taxa 
de infecção pelo patógeno e maior produtividade 
(Barros et al., 2022), evidenciando a importância 
da diversidade microbiana do solo para a saúde e 
o crescimento de plantas. Assim, considerando a 
essencialidade do microbioma para as plantas, a 
análise de sequenciamento genético do microbioma 
do solo em sistemas agrícolas tem o potencial de 
predizer a saúde e a produtividade dos sistemas 
agrícolas.

Há um esforço da comunidade científica no sen-
tido de organizar um sistema robusto de indicadores 
para monitorar a saúde do solo. Considerando que 
o microbioma contém informações sobre o estado 
biológico, químico e físico do solo, ele pode ser-
vir como uma medida integrada da saúde do solo. 
Wilhelm et al. (2022) demonstraram o potencial de 
utilizar dados do microbioma do solo para prever a 
saúde do solo de forma precisa e eficiente. Ao ana-
lisar um conjunto de dados de sequenciamento de 
amplicons do gene 16S rRNA, os pesquisadores de-
senvolveram modelos de aprendizado de máquina 
capazes de prever diversas métricas de saúde do 
solo, incluindo propriedades biológicas, químicas 
e físicas. Os resultados indicam que a composição 
do microbioma do solo pode servir como um indi-
cador confiável da qualidade do solo, permitindo a 
criação de ferramentas de diagnóstico mais preci-
sas e acessíveis para monitorar a saúde dos agro-
ecossistemas (Wilhelm et al., 2022). Em um outro 
estudo realizado para predizer com alta acurácia 
a ocorrência de doença em seis culturas, os auto-
res investigaram a relação entre a distribuição dos 
microrganismos no solo e a ocorrência da murcha 
de Fusarium. Utilizando técnicas de análise de da-
dos complexas, eles identificaram que a presença 
de determinados tipos de fungos no solo estava 
fortemente correlacionada com o aparecimento da 
doença. O método identificou 45 OTUs (operational 
taxonomic units) bacterianas e 40 OTUs fúngicas 
que categorizaram o estado de saúde do solo com 
uma precisão superior a 80%. A conclusão do estu-
do sugere que a análise da composição da comuni-
dade microbiana do solo pode ser uma ferramenta 
útil para prever e controlar essa doença em cultivos 
agrícolas (Yuan et al., 2020). O sequenciamento, 
usando primers para a região ITS e primers que 
têm como alvo fungos micorrízicos arbusculares, 
foi usado para predizer o sucesso da inoculação do 
fungo em 54 campos de milho distribuídos na Suíça. 

Os indicadores do microbioma do solo, juntamente 
com alguns parâmetros do solo, conseguiram pre-
ver 86% da variação no crescimento do milho em 
resposta à inoculação. A abundância de fungos pa-
togênicos, e não a disponibilidade de nutrientes, foi 
o melhor preditor do sucesso do inoculante. Esta 
capacidade de previsão amplia o potencial do uso 
do microbioma como uma ferramenta para o manejo 
agrícola sustentável (Lutz et al., 2023).

Quanto à detecção de patógenos e suas implica-
ções, existem diversas particularidades que devem 
ser consideradas quando empregamos as técnicas 
de sequenciamento genético para predizer ocorrên-
cia de doenças. É inegável o potencial do sequen-
ciamento genético em identificar grupos microbia-
nos, dentre os quais estão os patógenos de plantas. 
No entanto, quando resgatamos materiais genéticos 
de amostras complexas, os fragmentos sequencia-
dos, tanto por metataxonômica como por metagenô-
mica, normalmente não trazem uma resolução para 
inferir sobre o potencial patogênico dos organismos 
detectados. Isso ocorre porque, para muitos grupos 
com este potencial, a capacidade infectiva é bas-
tante específica, seja a uma espécie ou variação 
dentro da espécie (por exemplo, forma specialis), 
ou relacionada a um ou alguns genes presentes em 
linhagens com maior potencial de infecção. Nesse 
caso, análises moleculares complementares, como 
o uso de PCR quantitativo direcionado a patógenos 
específicos, podem ser úteis para a identificação e 
quantificação precisas do patógeno em amostras de 
solo.

Os desafios que ainda permanecem para 
usar informações do microbioma para predizer 
saúde do solo ou produtividade incluem aumentar 
a profundidade do sequenciamento, i.e. obter um 
maior número de sequências por amostra de solo; 
aumentar a resolução na classificação taxonômica; e 
aumentar o número de amostras que representem a 
variação e diversidade de solos com diferentes níveis 
de saúde (Wilhelm et al., 2022). Adicionalmente, os 
modelos de predição baseados no sequenciamento 
do microbioma irão ter um melhor desempenho à 
medida que eles sejam personalizados e adaptados 
considerando o tipo de solo, a biogeografia com 
as diferenças regionais do microbioma do solo 
(Gschwend et al., 2021) e o sistema de produção, 
devido ao efeito do legado das plantas cultivadas no 
sistema (Schmid et al., 2019).
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Considerações finais

O sequenciamento genético do microbioma 
do solo representa uma ferramenta promissora 
para o manejo agrícola sustentável, ajudando a 
prever a saúde do solo, a ocorrência de doenças 
e a produtividade. Contudo, ainda há desafios 
na padronização e otimização dessas técnicas 
para que elas possam ser amplamente aplicadas. 
A combinação de dados de sequenciamento com 
inteligência artificial e aprendizado de máquina pode 
acelerar essa transição, permitindo uma abordagem 
mais eficiente e sustentável na agricultura. 
A evolução das tecnologias de sequenciamento, 
aliada ao avanço de ferramentas analíticas 
baseadas em inteligência artificial, tem o potencial 
de transformar radicalmente a gestão agrícola. No 
futuro, espera-se que essas tecnologias sejam cada 
vez mais acessíveis e personalizadas, adaptando-
se a diferentes tipos de solo e sistemas de cultivo. 
Além disso, o desenvolvimento de bancos de 
dados mais robustos e modelos preditivos regionais 
contribuirá para um uso mais eficaz do microbioma 
do solo, garantindo uma agricultura mais sustentável 
e produtiva. 
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