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INTRODUCAO

A conclusido do sequenciamento do genoma humano, com o Human Genome Pro-
ject no ano de 2003 (Schmutz et al., 2004), representou um marco disruptivo na his-
téria da ciéncia. Nao apenas pelo fato de elucidar o c6digo da vida, mas também por
impulsionar o desenvolvimento de ferramentas moleculares que permitem o acesso
facilitado ao codigo genético dos seres vivos. O sequenciamento completo do genoma
humano permitiu avangos sem precedentes no conhecimento do funcionamento do
corpo humano. Porém, a evolugio do conhecimento com a aplicagio das técnicas mo-
leculares revelou que, para o entendimento pleno do funcionamento do corpo, seria
necessaria a elucidagao da contribui¢ao do microbioma humano, também chamado
de “outro genoma” (Zhao, 2010) ou “segundo genoma” (Grice; Segre, 2012). Com isso,
em 2007, iniciou-se o NIH Human Microbiome Project, com o objetivo de desvendar
a composic¢ao e funcionalidade dos microrganismos que habitam o corpo humano. O
microbioma humano, definido como o conjunto de microrganismos com seus geno-
mas (i.e., genes) nas condi¢des ambientais onde vivem, é composto por um niimero de
células microbianas maior que o nimero de células do préprio corpo. Enquanto o ser
humano possui cerca de 20.000 genes, o microbioma carrega um conjunto de mais de
1.000.000 de genes que, de certa forma, atuam em conjunto com o genoma humano
no corpo. Estes dados ilustram a complexidade do sistema hospedeiro-microbioma e
reforcam a necessidade de tratar o microbioma como uma extensao do genoma hu-
mano para se entender o desempenho do hospedeiro no ambiente.

A partir do momento em que as tecnologias usadas para o sequenciamento do ge-
noma humano (em especial aquele de segunda geragao) foram aplicadas ao sequen-
ciamento de microbiomas, houve uma revolu¢ao no campo da microbiologia. Nao é
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exagero comparar o sequenciamento massivo de microrganismos ao aperfeicoamen-
to do microscdpio por Antoine van Leeuwenhoek nos anos de 1670. Da mesma forma
que a inven¢ao do microscépio revelou um universo de mindsculos seres, abrindo ca-
minho para o desenvolvimento da microbiologia, a possibilidade do sequenciamento
de microbiomas representa a “reinven¢ao” do microscépio, permitindo o entendi-
mento de como comunidades complexas de microrganismos se associam, interagem
e sustentam a vida de seus hospedeiros. Nao apenas os seres humanos, mas também
os demais seres vivos hospedam uma enorme diversidade de microrganismos, seja na
superficie de seus tecidos ou em seu interior, de maneira que os principios usados no
estudo do microbioma humano podem ser aplicados no estudo de plantas, insetos,
esponjas do mar, aves, répteis, peixes e, virtualmente, de todos os demais seres vivos.

Curiosamente, ha muitas similaridades na forma com que os seres vivos de-
pendem de seus respectivos microbiomas para diversas caracteristicas e fungoes,
incluindo o papel-chave no desenvolvimento de doengas, na promo¢ao da saude,
no enfrentamento de estresses abioticos, na nutri¢iao e em seu crescimento e desen-
volvimento. Uma comparagio interessante é entre o microbioma do sistema diges-
tivo humano e o microbioma da rizosfera das plantas (Mendes; Raaijmakers, 2015),
ambos sistemas abertos com amplas areas superficiais colonizadas por um imenso
numero de microrganismos. Embora apresentem diferencas em termos de compo-
sicdo da comunidade, estes dois ecossistemas apresentam similaridades nas fun¢oes
dos microbiomas relacionadas a aquisi¢do de nutrientes, 8 modulagao do sistema
imune e a protecdo contra infec¢des por patdogenos (Mendes; Raaijmakers, 2015), de
maneira que se pode dizer que a rizosfera da planta pode ser vista como um sistema
digestorio as avessas.

As comunidades microbianas desempenham um papel fundamental no funcio-
namento das plantas, influenciando sua fisiologia e desenvolvimento (Rossmann et
al., 2017). Sendo o solo a principal fonte de microrganismos que colonizam as plantas
durante seu crescimento, os microrganismos passam pela rizosfera antes de alcanca-
rem o hospedeiro. A rizosfera é a regiao do solo diretamente influenciada pelos exsu-
datos das plantas e onde h4 uma maior atividade biolégica e abundancia de micror-
ganismos quando comparada com o solo. O microbioma da rizosfera é constituido
por microrganismos benéficos que contribuem para o crescimento das plantas, mas
também por patégenos que colonizam a rizosfera tentando romper a protecao micro-
biana e os mecanismos inatos de defesa da planta para causar doengas. Um terceiro
grupo que pode ser encontrado na rizosfera é constituido de microrganismos poten-
cialmente patogénicos aos seres humanos que, quando transportados no tecido da
planta e consumidos por pessoas debilitadas, podem causar doengas (Mendes et al.,
2013). Embora a importancia do microbioma da rizosfera para a planta seja ampla-
mente reconhecida, ndo se conhece a vasta maioria dos microrganismos que nela se
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encontram. Assim, é fundamental ampliar nosso conhecimento sobre quais micror-
ganismos compdem o microbioma e as fung¢des que eles desempenham na interagiao
com o hospedeiro (Mendes et al., 2013).

Com o objetivo de elucidar a contribuicao do microbioma da rizosfera para o
desenvolvimento da planta, a equipe da Embrapa Meio Ambiente conduziu ou par-
ticipou de diversos estudos que ampliam o conhecimento dos mecanismos que en-
volvem as intera¢des entre comunidade microbianas complexas e o hospedeiro. As
premissas usadas nestes estudos foram: 1) a planta com seu microbioma constituem
um superorganismo ou holobionte, de maneira que, para se entender o funciona-
mento da planta no ambiente, é necessario levar em conta o microbioma associado,
2) a planta pode terceirizar alguns servigos, ou seja, o microbioma supre a planta com
caracteristicas genéticas que ela ndo carrega no proprio genoma; e 3) a planta é capaz
de modular parcialmente a montagem e funcionamento do microbioma na rizosfe-
ra. Desta forma, sao apresentados neste capitulo os avangos em diferentes linhas de
pesquisa no estudo do microbioma da rizosfera em plantas sob estresse abiético e
biético, conduzido com a participagdo do Laboratdrio de Microbiologia Ambiental
da Embrapa Meio Ambiente. Em relagao ao estresse abidtico, os estudos tém énfase
em plantas sob condi¢ado de seca e no entendimento de como o microbioma contri-
bui para a nutrigao da planta ou é impactado por diferentes regimes de fertilizagao.
Quanto ao estresse bidtico, o conjunto de estudos tem o objetivo de elucidar a forma
como o microbioma da rizosfera atua como uma extensao do sistema de defesa da
planta para proteger o hospedeiro contra a infec¢ao de patogenos do sistema radicu-
lar. Adicionalmente, os resultados de estudos que avaliam o impacto da domesticagao
e do melhoramento genético nas interagoes multitroficas que ocorrem no microbio-
ma da rizosfera sao apresentados. Um conjunto de estudos elucida o impacto do me-
lhoramento genético para resisténcia a doengas no microbioma da rizosfera. Final-
mente, sdo apresentadas as perspectivas de como o avanc¢o do conhecimento nestes
temas pode ser usado em favor da planta, apontando estratégias para a manipula¢iao
do microbioma da rizosfera para uma agricultura sustentavel.

O MICROBIOMA DA RIZOSFERA SOB CONDICOES DE SECA

O papel do microbioma na prote¢io de plantas contra os efeitos negativos impos-
tos pela seca é de extrema importancia. A exploracdo da diversidade do microbioma
associada a ambientes aridos e semiaridos pode fornecer informagoes sobre meca-
nismos e linhagens microbianas capazes de auxiliar as plantas a se desenvolverem
nesses ambientes extremos. A Caatinga, bioma inserido no semiarido brasileiro, pode
ser considerada um ambiente extremo devido as elevadas temperaturas, longas e irre-
gulares secas, baixa disponibilidade de 4gua e elevada radiagao ultravioleta (Santos et

721




Agricultura & Meio Ambiente: A busca pela sustentabilidade

al., 2o11). Este tipo de ambiente deve comportar iniimeros microrganismos capazes de
ultrapassar condicoes que consideradas extremas do ponto de vista humano — embo-
ra, do ponto de vista dos organismos, sejam normais.

O bioma Caatinga tem sido usado pela Embrapa Meio Ambiente para biopros-
pecgdo de microrganismos que possam ser utilizados no desenvolvimento de ino-
culantes agricolas. O primeiro trabalho a reportar o potencial de bactérias obtidas
deste bioma capazes de promover o crescimento de plantas de milho (Zea mays L.)
sob estresse hidrico foi descrito por Kavamura et al. (2013a). Bactérias associadas a
diferentes espécies de cactaceas foram isoladas com base em sua capacidade de cres-
cimento em meio de cultura com reduzida atividade de 4gua, entre outras caracteris-
ticas, como producao de exopolissacarideos (EPS), producao de acido indol-3-acético
(AIA), solubilizagao de fosforo e produgao de aménia (NH,) e de biofilme (Kavamura;
Melo, 2014). Duas linhagens bacterianas de Bacillus spp. promoveram o crescimen-
to de milho sob estresse hidrico correspondente a 30% da capacidade de campo. O
sequenciamento do genoma de uma dessas linhagens (CMAA 1363) indicou 99,6%
de similaridade com a espécie Bacillus aryabhattai e confirmou a presenca de genes
envolvidos em respostas ao estresse e promogao de crescimento de plantas, podendo
ser os responsaveis pela protecio fornecida as plantas contra os efeitos negativos im-
postos pela seca (Kavamura et al., 2017).

Por ser um ambiente sazonal, o entendimento das causas e mecanismos que es-
truturam as comunidades microbianas é importante, uma vez que pode fornecer
informagoes sobre a dindmica das comunidades e quais grupos de microrganismos
sdo diferencialmente recrutados em determinadas condigdes. Estudos sobre diversi-
dade microbiana em diferentes periodos (chuvoso e seca), nos quais foram coletadas
amostras de solo rizosférico de diferentes cactaceas e leguminosas, mostrou que a
disponibilidade de 4gua é o principal fator responsavel pela estruturacio das comu-
nidades bacterianas (Kavamura et al., 2013b; Lanconi et al., 2013). No periodo de seca,
ha uma redugao da abundancia bacteriana, provavelmente devido a selecido de mi-
crorganismos resistentes ou resilientes. Com a chuva, as popula¢des microbianas sen-
siveis comecam a colonizar a rizosfera, altamente influenciadas pelos fatores edaficos
(Taketani et al., 2017).

As anélises da diversidade bacteriana com base no sequenciamento parcial do
gene 16S rRNA usando Ion Personal Genome Machine™ (Ion Torrent, Life Technolo-
gies) indicaram que o filo Actinobacteria correlacionou-se fortemente com a estagao
seca, enquanto amostras do periodo chuvoso correlacionaram-se com os filos Proteo-
bacteria e Bacteroidetes. A propor¢ao de sequéncias pertencentes ao género Bacillus
foi significativamente maior no periodo de seca, assim como outros géneros perten-
centes ao filo Actinobacteria, podendo indicar por exemplo, sua tolerincia as condi-
¢Oes presentes no bioma Caatinga, além de um indicio das potenciais fun¢ées ecold-
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gicas desempenhadas pelos microrganismos com relagio a promogao de crescimento
e protecao de plantas contra a desseca¢ao (Kavamura et al. 2013b). Os principais meca-
nismos de adaptacao as condi¢des desfavoraveis impostas pelo estresse hidrico e ou-
tros tipos de estresse impostos pelo ambiente foram discutidos por Kavamura (2013)
e englobam a tolerancia a elevadas temperaturas, genes de tolerancia a dessecacao,
produgao de pigmentos para prote¢io contra a radiacdo ultravioleta (UV), producao
de enzimas termoestaveis, producdo de esporos e enddsporos, sobrevivéncia em di-
ferentes valores de pH, degradacao de diversos compostos xenobidticos, tolerancia a
radiacdo e produgao de osmolitos intracelulares.

Posteriormente, Kavamura et al. (2018a) sequenciaram o metagenoma rizosférico
associado ao mandacaru (Cereus jamacaru) nos periodos chuvoso e de seca como parte
do trabalho de mestrado de Ferreira (2014), e analise por meio da plataforma MG-
-RAST (Meyer et al., 2008) confirmou os resultados anteriores. Além disso, os autores
observaram que as diferencas na composi¢ao das comunidades bacterianas nos peri-
odos distintos podem ser atribuidas a baixa conectividade dos poros no solo, devido
ao baixo contetido de dgua na seca, limitando a dispersao dos microrganismos e le-
vando ao isolamento espacial das comunidades bacterianas. Com relagao as fungoes
potencialmente desempenhadas pelos microrganismos nos dois periodos, a presenca
de um ndamero significativo de genes envolvidos no metabolismo de carbono e pro-
teinas pode estar relacionada a sua habilidade em responder ao retorno da umidade.
Por outro lado, genes associados ao metabolismo de carboidratos, acidos organicos,
processamento de RNA e respiragio apresentaram-se significativamente mais abun-
dantes no periodo de seca, indicando um alto nivel de atividade microbiana, devido a
necessidade de modulagdo do metabolismo em resposta ao estresse hidrico.

O MICROBIOMA DA RIZOSFERA E A NUTRIGCAO DA PLANTA

A complementagio nutricional das plantas é uma das muitas fun¢des que o mi-
crobioma pode exercer. O papel do microbioma na aquisi¢ao de nutrientes é ilustrado
pela explorac¢do das associa¢des simbidticas de bactérias para suprimento da deman-
da de nitrogénio em culturas de feijoeiro (Hungria; Neves, 1986) e soja (Hungria; Arau-
jo, 1999). O avanco das tecnologias de sequenciamento e sua popularizagdo permitiu
compreender que os servi¢os fornecidos pelo microbioma das plantas ndo aconte-
cem sempre de forma simples e em uma tinica direcdo. O microbioma relaciona-se
nao somente a satide e desenvolvimento da planta, mas é influenciado também pelas
propriedades fisicas, quimicas e bioldgicas do solo, ou seja, direta e simultaneamente
pelas condig¢des nutricionais da planta e do solo. A alteracdo da satide nutricional
da planta pode influenciar o perfil de exsudados e isso levaria a uma alteragao do
microbioma da planta para uma outra condi¢ao dependente de outras caracteristicas.
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Kavamura et al. (2018b) demonstraram que a adi¢ao e o manejo a longo prazo por
fertilizantes quimicos provocaram impactos negativos a diversidade e riqueza bacte-
riana da rizosfera de trigo. O manejo com nitrogénio organico, no entanto, favoreceu
a estrutura da comunidade bacteriana da rizosfera. Além de maior estabilidade para
o microbioma rizosférico foram também observados maiores indices de diversidade
e riqueza nas comunidades microbianas associadas a planta. Kavamura et al. (2018b)
também observaram, por meio de predi¢ao funcional baseada em taxonomia, que
a variagao das fungdes potencialmente oferecidas pelo microbioma foi influenciada
principalmente pelo estadio de crescimento da planta. Nos estadios iniciais de cres-
cimento, foi observado um enriquecimento de fun¢des envolvidas no metabolismo,
sugerindo o inicio da estrutura¢ao do microbioma rizosférico ao passo que, em esta-
dios mais avangados do desenvolvimento da planta, como na floragao, foi observado o
enriquecimento de fung¢des envolvidas na degrada¢io de compostos mais complexos,
indicando a alteragao do perfil de exsudatos das plantas.

Em condi¢bes de limitacdo de nitrogénio, as fun¢des envolvidas no metabolis-
mo de terpendides e policetideos foram enriquecidas (Kavamura et al., 2018b). Esses
compostos, inibidores de nitrificacao, sdo exsudados pelas plantas nessas condigdes
nutricionais (Coskun et al., 2017). Isso refor¢a a ideia de que, em solos com baixo con-
tetdo nutricional, as plantas recorrem as associagdes com o microbioma para favore-
cer seu crescimento, atuando na retengao, aquisi¢ao, solubiliza¢ao ou mobilizagao de
nutrientes do solo.

Depois do nitrogénio, o fosforo é o segundo elemento mais consumido pelas
plantas. Porém, ao contrario do primeiro, este ndo pode ser obtido da atmosfera e é
considerado um recurso nao renovavel. No Brasil, como em outras regites tropicais,
os solos apresentam baixo pH e alto teor de argila que fixam rapidamente o fésforo
apos fertilizagdo, tornando o nutriente indisponivel para as plantas. Este fendmeno
é responsavel por limitar a producao de diversas culturas em condiges tropicais. Ao
estudar o microbioma rizosférico de dois cultivares de feijoeiro contrastantes em re-
lagao a eficiéncia na aquisi¢ao e uso de foésforo, Chiaramonte (2018) verificou que, em
condi¢es em que o fosforo é limitante, o gendtipo de feijao menos eficiente é capaz
de recrutar um microbioma que apresenta muito mais func¢oes envolvidas no meta-
bolismo do fésforo quando comparado ao genétipo eficiente em relagio a sua aquisi-
¢ao. Em geral, a suplementacao com fosforo, independente da natureza do nutriente
utilizado (soltvel ou insoluvel), provocou no microbioma da rizosfera uma redugao
das fungdes envolvidas no metabolismo do nutriente.

Chiaramonte (2018) também demonstrou um enriquecimento diferencial de varios
membros do microbioma (i.e., Unidades Taxondmicas Operacionais) observados na
rizosfera do gendtipo de feijao ineficiente em relagao ao uso do fésforo quando cultiva-
do em condi¢des limitantes deste nutriente. Este aumento de abundancia de membros
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especificos do microbioma estava associado ao enriquecimento de fungdes de quimio-
taxia bacteriana e fun¢des envolvidas na mobilizacao de fosforo, o que sugere que esse
gendtipo tem uma maior comunicagdo com o microbioma rizosférico e é altamente
dependente deste para a mobiliza¢ao de fésforo. Esse estudo permitiu observar a im-
portancia das caracteristicas fisioldgicas do gendtipo no recrutamento do microbioma
associado e, assim como o estudo de Kavamura et al. (2018b), apresentou evidéncias de
que o recrutamento do microbioma rizosférico, independente de taxonomia, pode es-
tar relacionado principalmente as fun¢des do metabolismo de nutrientes disponiveis
no microbioma e as necessidades nutricionais da planta hospedeira.

Ainda nao foi possivel determinar o microbioma minimo envolvido na nutri-
¢ao vegetal das plantas. Os estudos de Kavamura et al. (2018b) e Chiaramonte (2018)
apontam para a necessidade nutricional das plantas e o contetido e qualidade dos
nutrientes do solo como direcionadores de uma microbiota para suprir a demanda
das plantas, ainda que existam diferencas taxondmicas entre as situa¢des estudadas.
No entanto, existe a possibilidade de que o microbioma rizosférico possa ser manipu-
lado ou transferido a fim de aumentar a demanda de nutrientes das culturas. Em um
estudo subsequente, Chiaramonte (2018) avaliou o efeito do microbioma do genétipo
ineficiente de feijoeiro no desenvolvimento da planta eficiente. Para isso, a rizosfera
das plantas do genétipo menos eficiente, que haviam demonstrado enriquecimento
de fungoes relacionadas ao metabolismo do fésforo, foi utilizada para o cultivo do
gendtipo eficiente. Os resultados mostraram que o gendtipo mais eficiente na aqui-
sicao de fésforo respondeu positivamente a rizosfera modificada nos estadios iniciais
de crescimento, ou seja, o microbioma foi selecionado e enriquecido pelo genétipo
ineficiente na aquisicao de fosforo do solo. Estudos adicionais estao sendo planejados
para se investigar mais profundamente o efeito do transplante de microbiomas nestas
condigdes. Coletivamente, os estudos de Kavamura et al. (2018b) e Chiaramonte (2018)
corroboram que as plantas dependem, pelo menos parcialmente, do microbioma da
rizosfera para sua nutri¢ao e que a exploracio dessa comunidade poderia levar a um
manejo mais eficiente, conduzindo a uma agricultura sustentavel.

No entanto, ainda hoje, a forma mais simples de aplicar os conhecimentos obtidos
sobre o papel do microbioma vegetal na nutrigao das plantas é a pratica tradicional
que consiste na inoculagio de sementes e/ou solo com um ou mais microrganismos
reconhecidos pelo seu papel benéfico para as plantas e nao de uma comunidade com-
pleta e estabelecida. Embora a énfase do estudo do uso de inoculantes na agricultura
tenha sido o efeito no fenétipo da planta, é importante notar que a introdugao de ino-
culantes no ambiente rizosférico tem um impacto na composicao e funcionalidade do
microbioma da rizosfera.

Godoy (2020) isolou, caracterizou e selecionou bactérias da rizosfera de cultiva-
res de trigo, usando sequenciamento do gene 16S rRNA e testes bioquimicos para
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a producao de AIA, solubilizagao de fosfato, fixagdo de nitrogénio e antagonismo
contra fungos patégenos de doengas de solo. Além de estimar a contribuigao destes
microrganismos selecionados para a promocao de crescimento de trigo em casa de
vegetacao, Godoy (2020) avaliou o impacto da inoculagdo na comunidade bacteriana
da rizosfera. Além do tratamento na semente, foram realizadas inocula¢des quinze-
nais e amostragens de solo rizosférico ao longo de todo o experimento, antes e de-
pois de cada inoculagao bacteriana. A analise multivariada permutacional dos dados
de 16S rRNA das amostras de solo indicou que existe uma altera¢ao significativa na
estrutura da comunidade bacteriana da rizosfera ao longo do desenvolvimento da
planta que também é impactada pela inoculagao. Os resultados apontaram que o
inoculante se estabelece mais facilmente nos primeiros estadios de desenvolvimento
da planta hospedeira e sua abundancia relativa diminui gradualmente dias apés a
inoculacao, sugerindo que, embora o inoculante tenha um efeito positivo no desen-
volvimento e prote¢io da planta, o microbioma da rizosfera exerce um forte poder
tampao no equilibrio da comunidade microbiana, reduzindo rapidamente os niveis
do inoculante na rizosfera da planta.

Em um estudo conduzido por Bononi (2020), foi avaliado o efeito da inoculagao
do fungo Trichoderma no microbioma da rizosfera de soja. Esse género de fungo fila-
mentoso abriga um dos principais grupos de microrganismos usados para promover
aprodugcéo e desenvolvimento de diversas espécies de cultura devido a sua associagao
simbidtica com as plantas e seu potencial de controlar patégenos de solo. A inocula-
¢ao de um consorcio de fungos do género Trichoderma em soja cultivada em casa de
vegetacao nao causou alteragdes na estrutura do microbioma bacteriano em rizosfera
de soja verificado pelo sequenciamento do gene 16S rRNA. Porém, ocorreu um au-
mento significativo no nimero de fun¢oes preditas envolvidas no metabolismo do
fosforo, sobretudo de proteinas de ligacao e transporte de fosforo e fosfatases, além da
solubilizacdo de fésforo realizada pelos proprios fungos (Bononi, 2020).

O MICROBIOMA DA RIZOSFERA COMO EXTENSAO DO
SISTEMA DE DEFESA DA PLANTA

A capacidade do solo de inibir as doencas da rizosfera é uma caracteristica co-
mum de solos saudaveis e é determinada pelos fatores associados ao solo (processos
quimicos e fisicos) e aos fatores associados ao microbioma (processos bioldgicos) da
rizosfera. O impacto do microbioma da rizosfera na defesa das plantas é mais bem
exemplificado em solos supressivos. Um solo é conhecido por ser supressivo quando
as plantas nao sio acometidas por certas doengas ou quando a gravidade da doen-
¢a é substancialmente reduzida mesmo que o agente patogénico esteja presente e a
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planta seja suscetivel a doenca (Mendes et al., 2011). Assim, trés elementos centrais
sao definidos para que esse evento ocorra: I) presenca de um patégeno do solo; 2) um
hospedeiro suscetivel; e 3) um surto da doenga através de cultivos consecutivos. Os so-
los supressivos comegaram a ser investigados no passado quando esse fenémeno foi
notado ap6s um surto da doenca em areas de monocultivo. Esse fato é explicado pelas
mudangcas na composi¢ao do microbioma da rizosfera, onde grupos de microrganis-
mos especificos sao enriquecidos com habilidades de prote¢ao do sistema radicular
da planta. Varios estudos revelaram que as plantas respondem ao ataque do patégeno
produzindo compostos quimicos que atraem um conjunto de microrganismos bené-
ficos, resultando em protecao. Isso significa que o sucesso de um patégeno em causar
doenga é influenciado pela comunidade microbiana do solo no momento em que a
infec¢ao ocorre. Em outras palavras, esse evento demonstra que a planta depende de
uma por¢ao crucial do microbioma da rizosfera como uma primeira linha de defesa
contra a invasdo de patégenos do solo (Mendes et al., 2011).

Contudo, todo solo natural tem a capacidade de suprimir um patdgeno até certo
ponto. Isso pode ser observado a partir da severidade de uma doenc¢a acompanhada
de inoculagbes de um patdégeno em um solo pasteurizado comparado a um solo nao
pasteurizado. Esse evento é conhecido como supressio geral, que se baseia em intera-
¢oes multitroficas e esta relacionada a atividade microbiana total, sendo comparado
ao sistema imune inato do homem (Raaijmakers; Mazzola, 2016). Por exemplo, nesse
caso, a comunidade microbiana compete com o patdgeno por recursos ou causa ini-
bi¢ao por formas mais diretas de antagonismo. Além disso, pode ser modulada por
praticas de manejo do solo que estimulam a atividade microbiana. Por outro lado, a
supressividade especifica é basicamente direcionada a atividade de um grupo espe-
cifico de microrganismos antagdnicos a um patogeno especifico do solo. A natureza
bidtica da supressividade especifica é demonstrada através da transferéncia de um
solo para outro e pode ser eliminada por esteriliza¢ao, pasteuriza¢io ou irradiac¢ao do
solo. Desse modo, a supressividade especifica é distinguida da supressividade geral
porque pode ser transferida para solos nao supressivos (conducentes) adicionando
0,1%-10% do solo supressivo. Para doencas fngicas transmitidas pelo solo, a supressi-
vidade especifica normalmente se desenvolve apds elevados niveis de doenca na area
de cultivo. Portanto, nesse caso, o microbioma requer tempo para reagir a infec¢ao do
patdgeno, sendo esse processo comparado ao sistema imune adaptativo do corpo hu-
mano (Raaijmakers; Mazzola, 2016). Desse modo, as interacoes entre patégeno, planta
e o microbioma da rizosfera sao elementos chave para desencadear a supressividade
especifica da doenga.

Este fendmeno intrigante tem sido observado para varios sistemas de cultivo en-
volvendo patdgenos de solo, incluindo fungos como Gaeumannomyces graminis var
tritici, Fusarium oxysporum e Rhizoctonia solani (Klein et al., 2013; Mendes et al., 2011
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Raaijmakers; Weller, 1998). A supressdo de doencas de plantas recebeu maior aten¢io
com os recentes avan¢os em abordagens independentes de cultura, que permitiram
aprofundar o conhecimento sobre o microbioma de plantas. Assim, foi possivel ex-
plorar a diversidade dessas comunidades, incluindo seu impacto na satide das plantas
e os fatores ecoldgicos que estao associados a este fendmeno. Hoje é conhecido que os
solos supressivos a R. solani, patdégeno fingico da beterraba-sacarina, quando mistu-
rados com os solos propicios a doenc¢a na propor¢ao de 1:9 (p/p), podem suprimir com
sucesso a infec¢do do fungo (Mendes et al., 2011). Neste estudo, os principais filos bac-
terianos encontrados na rizosfera de solos supressivos foram Proteobacteria, Firmicu-
tes e Actinobacteria, especialmente durante a infec¢ao do patégeno, indicando que as
plantas podem explorar um consoércio microbiano para protecao da rizosfera contra
patdgenos do solo (Mendes et al., 2011). Intrigantemente, a inducao de supressividade
do solo pode ocorrer naturalmente, uma vez que a maioria das espécies de plantas
em monocultivo levardo a um acimulo de fitopatdgenos especializados, assim como
a antagonistas residentes no ambiente. Por isso, o solo e o genétipo da planta estao en-
tre os principais determinantes da montagem do microbioma da rizosfera. Isso indica
que a dindmica da doenga conta com caracteristicas genéticas do hospedeiro para
recrutar grupos especificos de microrganismos do solo em plantios consecutivos que
protegem as raizes das plantas. Essa abordagem nos permite entender como a mono-
cultura impulsionada por um hospedeiro especifico pode, ao longo do tempo, recru-
tar uma comunidade antagonica com capacidade de protegao do sistema radicular
(Faria, 2020). No entanto, os efeitos dos gendtipos na composi¢ao das comunidades
da rizosfera sdo altamente complexos e dindmicos. Nossa compreensio de como as
plantas moldam o conjunto de microrganismos da rizosfera ainda é parcial.

Essa influéncia na composi¢ao e ativagdo do microbioma da rizosfera pela planta
ocorre por meio da exsudacdo de compostos que podem estimular ou inibir o cres-
cimento de microrganismos na rizosfera. Ao mesmo tempo, o fungo patogénico que
habita o solo também é estimulado pelos exsudatos radiculares e compete com outros
microrganismos por nutrientes e espago. Porém, a comunidade benéfica recrutada
pela rizosfera da planta limita o sucesso do patégeno por meio da produgio de com-
postos ou ativagao de fungdes relacionadas ao estresse oxidativo (Chapelle et al., 2015).
Por isso, a presenca do patégeno é percebida pela rizosfera, que responde a infec¢ao
acionando o microbioma por meio do enriquecimento de grupos bacterianos especi-
ficos. Esses grupos de microrganismos ativam fun¢des que resultam em uma resposta
ao estresse, como, por exemplo, a produ¢ao de compostos antimicrobianos que blin-
dam o sistema radicular, impedindo a invasao do patégeno (Chapelle et al., 2015). O
entendimento dessa prote¢io natural do sistema radicular das plantas pode conduzir
a estratégias de manejo ou manipulagdo do microbioma que resultem na redugao da
necessidade do uso de produtos quimicos em sistemas de produ¢ao. Em um estudo
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posterior, foi avaliado o possivel papel do microbioma da endosfera na protecao con-
tra doengas de solo. Supondo que o patégeno tenha sucesso em atravessar a primeira
linha microbiolégica de defesa, i.e., 0 microbioma da rizosfera, ele alcanga o tecido
radicular, ativando o sistema de defesa da planta — porém, ao alcangar o interior des-
ses tecidos, o patogeno encontra o microbioma da endosfera. Durante a infecgao pelo
patdégeno, membros do microbioma também sao enriquecidos na parte interna das
raizes, fornecendo importantes mecanismos de defesa, e atuam como a segunda ca-
mada microbiolégica de defesa da planta (Carrién et al., 2019). A inoculagao de mu-
das de beterraba-sacarina com R. solani cultivadas em solo supressivo enriqueceu, na
endosfera das raizes, duas familias bacterianas importantes no processo de defesa da
planta: Chitinophagaceae e Flavobacteriaceae. As analises revelaram que essas familias
atuam com um conjunto de enzimas quitinase que estao diretamente relacionadas a
reducdo de danos nas raizes de beterraba, impedindo assim o progresso da infec¢ao
do fungo (Carrion et al., 2019). Neste contexto, o sucesso da invasdo do patdégeno nao
depende apenas da planta hospedeira e da influéncia do ambiente, mas também da
complexidade das comunidades microbianas do solo, da rizosfera, da endosfera e da
interagao ecoldgica entre todos esses fatores.

A estratégia adaptativa do solo (supressividade especifica) nido beneficia apenas a
planta que esta sob ataque, mas também os plantios subsequentes da cultura. E por
isso que essas respostas de feedback sdo as vezes referidas como efeitos de “legado” ou
“memoria do solo” (Raaijmakers; Mazzola, 2016). Assim, embora esse estado de su-
pressividade especifica do solo seja sensivel as praticas de manejo, esse cenario pode
ser rapidamente recuperado na presenca da planta hospedeira original e do patégeno
indutor (Raaijmakers; Mazzola, 2016). Para entender como distiirbios ambientais po-
dem afetar solos supressivos, van der Voort et al. (2016) testaram o impacto do calor
na remontagem de comunidades bacterianas no microbioma da rizosfera de solos
supressivos. Ap6s o distiirbio ocorrido por exposi¢io a altas temperaturas (50 °C e
80 °C por 1 h), houve aumento na diversidade da comunidade de rizobactérias, con-
duzindo a perda parcial ou completa da prote¢ao da doenga. A perda da protecio foi
uma consequéncia da redu¢do na abundancia de familias bacterianas como Strep-
tomycetaceae, Micrococcaceae e Mycobacteriaceae, sugerindo que o filo Actinobacteria
contribui para a supressividade de doencas de solo. Com os resultados observados, foi
proposto um modelo de remontagem das comunidades bacterianas na rizosfera, no
qual as familias de bactérias tolerantes ao calor e com crescimento rapido aumentam
significativamente em abundéancia relativa apds o tratamento térmico, enquanto bac-
térias sensiveis a temperatura e de crescimento lento apresentam uma desvantagem,
resultando no rearranjo das comunidades de rizobactérias — que, por sua vez, impac-
tam negativamente o servico ecossistémico de supressao da doenga (van der Voort et
al., 2016). A adaptabilidade dos microrganismos no solo ap6s um distirbio é crucial
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para entender o equilibrio ecoldgico e a diversidade microbiana, a qual possibilita a
homeostase do solo apds um estresse bidtico ou abidtico.

IMPACTO DA DOMESTICAGAO DAS PLANTAS NA
MONTAGEM DO MICROBIOMA DA RIZOSFERA

O processo de domesticagao e o posterior melhoramento genético de plantas
contribuiram consideravelmente para a civilizagdo humana, sustentando o cresci-
mento da popula¢ao mundial. Porém, ao longo do tempo, esses processos também
contribuiram para a reduc¢io da diversidade genética nos materiais que resultaram
nas cultivares modernas, sendo acompanhada pelas mudangas na arquitetura das
plantas, no meio ambiente e nas praticas de manejo. Apenas nos ultimos anos es-
tudos tém buscado entender como essa diversidade genética reduzida, associada as
mudangas nos exsudatos radiculares e na arquitetura das raizes, afetou a montagem
e as func¢des do microbioma da rizosfera, bem como as interagdes desse microbioma
com a planta.

Neste contexto, Flores (2015) direcionou sua pesquisa ao estudo do microbioma
rizosférico de dois genétipos de feijao comum (Phaseolus vulgaris), um selvagem e
outro cultivado, a fim de determinar a composicao e funcionalidade do microbioma
de cada rizosfera e verificar se materiais ancestrais tém maior capacidade de hospe-
dar microrganismos benéficos na rizosfera do que cultivares modernas. Em rela¢ao
a composicao, o estudo revelou que os filos bacterianos Acidobacteria, Verrucomi-
crobia, Gemmatimonadetes e o filo flingico Glomeromycota foram mais abundantes
na rizosfera do genétipo selvagem, enquanto os filos bacterianos Firmicutes, Planc-
tomycetes, Deinococcus-thermus e o filo flingico Ascomycota foram mais abundan-
tes na rizosfera do genétipo cultivado. Sobre a funcionalidade do microbioma, o
gendtipo selvagem de feijao foi capaz de recrutar um niimero maior de organismos
e func¢des benéficas na rizosfera quando comparado a variedade comercial, suge-
rindo que o material selvagem tem uma maior capacidade de comunica¢ido com o
microbioma da rizosfera. Dessa forma, os autores concluiram que os processos de
domesticacdo e melhoramento genético das plantas cultivadas potencialmente re-
duziram a capacidade do hospedeiro em selecionar e sustentar microrganismos e
fungoes benéficas na rizosfera.

Pérez-Jaramillo et al. (2016) propuseram a estrutura de trabalho back to the roots
(“de volta as raizes”). Essa estrutura baseou-se na ideia de que as plantas coevolui-
ram com a comunidade microbiana de solos nativos, realizando uma sele¢ao ativa de
microrganismos com efeitos benéficos no crescimento e na satide das plantas. Além
disso, a abordagem back to the roots propds a exploragido do microbioma de plantas sil-
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vestres e seus habitats nativos para a identificagao de plantas e caracteristicas micro-
bianas com o objetivo final de restabelecer associa¢des benéficas que podem ter sido
prejudicadas durante a domesticagao da planta. O fluxo de trabalho proposto inclui:
1. Conhecer a histéria evolutiva e o processo de domesticacdo da planta hospe-
deira para fazer uma selecao adequada de materiais vegetais silvestres, bem
como de variedades locais e cultivares modernas; conhecer o centro de origem
e os centros de diversificagao, permitindo a coleta de solos nativos e seu uso na
configuragdo experimental, além de fornecer a comunidade microbiana nati-
va na qual os parentes selvagens presumivelmente recrutam e sustentam um
microbioma mais benéfico em comparagao com cultivares tradicionais menos
competentes e modernas.
2. Utilizar metagendmica e metatranscriptomica em conjunto com abordagens
dependentes de cultura para identificar mudangas na diversidade taxonémica
e funcional dos microbiomas dos diferentes genétipos de plantas.
3. Utilizar uma estratégia de genotipagem de plantas, mapeamento de
Quantitative Trait Loci (QTL) e estudos de associagdo do genoma (Genome
Wide Association Studies — GWAS) com parentes selvagens, variedades locais,
cultivares modernos e, preferencialmente, cruzamentos entre os genétipos
para identificar regides especificas no genoma onde as caracteristicas de
recrutamento estao localizadas.

Considerando o fluxo de trabalho descrito acima, Pérez-Jaramillo et al. (2017)
avaliaram o parentesco genético, os tragos fenotipicos das raizes e a composi¢ao da
comunidade rizobacteriana de acessos modernos e selvagens de feijao comum cul-
tivado em solo agricola do planalto da Colémbia — um dos centros de diversificagao
dessa cultura. O estudo revelou diferencas genéticas e arquitetdnicas de raizes entre
acessos selvagens e modernos, com o comprimento especifico de raiz maior para os
acessos selvagens. Além disso, houve divergéncia na composi¢ao da comunidade de
rizobactérias entre acessos de feijao selvagem e moderno, associada as diferengas no
comprimento especifico da raiz. Ao longo da trajetéria genotipica do feijao, passando
de selvagem para moderno, foi observada também uma diminui¢ao gradual na abun-
déncia relativa de Bacteroidetes, principalmente Chitinophagaceae e Cytophagaceae, e
um aumento na abundancia relativa de Actinobacteria e Proteobacteria, em particu-
lar Nocardioidaceae e Rhizobiaceae, respectivamente. A divergéncia na composi¢ao da
comunidade de rizobactérias descrita entre acessos de feijao selvagem e moderno su-
geriu uma base genética vegetal na montagem do microbioma da rizosfera.

Dando continuidade aos estudos, Pérez-Jaramillo et al. (2019) investigaram se a
transicao do solo nativo para um solo agricola afetou a comunidade de rizobactérias
de acessos modernos e selvagens de feijao comum e se isso levou ao esgotamento da
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diversidade de rizobactérias. O estudo mostrou que a transi¢ao do feijoeiro de um
solo nativo para um solo agricola levou a um ganho de diversidade de rizobactérias e
revelou um microbioma central pouco diverso, mas altamente abundante, que se as-
semelha ao de outras espécies de plantas, sugerindo uma homogeneizacao da diver-
sidade de rizobactérias de plantas cultivadas em diferentes cenérios agricolas. A es-
trutura da rede (network) foi mais simples em solo agricola em compara¢ao com solo
nativo, o que novamente pode refletir o processo de homogeneizagao bidtica. Varios
géneros bacterianos foram encontrados exclusivamente no solo nativo e como mem-
bros exclusivos da rizosfera de acessos de feijao selvagem. Esses géneros bacterianos
eram membros pouco abundantes da comunidade de rizobactérias. Por outro lado, o
numero de taxons bacterianos encontrados exclusivamente no solo agricola foi con-
sideravelmente maior. A propor¢io de géneros bacterianos esgotados parece estar
supercompensada no solo agricola pelo nimero de “microrganismos adquiridos”,
muitos dos quais abundantes na rizosfera de todos os acessos de feijao estudados.

Apesar da maioria dos estudos de microbioma de planta focar apenas em comu-
nidades bacterianas e fliingicas, o microbioma da rizosfera suporta redes alimentares
microbianas mais amplas com organismos abrangendo diferentes niveis tréficos. Em
vista disso, Rossmann et al. (2020) incluiram em seu estudo o filo Cercozoa como re-
presentante de um nivel tréfico superior e avaliaram a diversidade de comunidades de
bactérias, fungos e cercozoarios em variedades tradicionais e modernas de trigo (Triti-
cum aestivum). Os autores investigaram as correlagdes entre a estrutura do microbio-
ma e o gendtipo da planta a fim de comegar a entender a contribuicdo de grupos trofi-
cos superiores na montagem do microbioma na rizosfera do trigo. Esse estudo revelou
que os taxons dominantes foram os filos bacterianos Proteobacteria, Actinobacteria e
Acidobacteria; os filos fiingicos Ascomycota, Chytridiomycota e Basidiomycota; e as
classes de cercozoarios Sarcomonadea, Thecofilosea e Imbricatea. As redes microbianas
das variedades tradicionais do trigo formam uma topologia de rede mais emaranhada
e complexa do que a dos cultivares de trigo modernos, sugerindo que estes — resultan-
tes do processo de melhoramento genético — perderam algumas das caracteristicas
necessarias para recrutar e manter uma microbiota de raiz especifica quando com-
parados a seus parentes mais antigos. A alta conexao de certos taxons de cercozoarios
com bactérias e fungos indicou hierarquias de rede trofica onde certos predadores
ganham predominancia sobre outros. Correlacbes positivas entre protistas e bactérias
em variedades tradicionais foram preservadas como um subconjunto em cultivares,
como foi o caso da classe Sarcomonadea com o filo Actinobacteria. As correlagdes ob-
servadas entre a estrutura do microbioma e o genétipo da planta sugeriram a impor-
tancia do controle de cima para baixo por organismos de niveis tréficos mais elevados
como um fator chave para o entendimento das causas da montagem da comunidade
de microbioma na rizosfera.
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Estudos como os descritos contribuem para um entendimento completo e abran-
gente da domesticacdo e do melhoramento genético de plantas, incluindo as mudan-
¢as no microbioma da rizosfera. Informagdes como as apresentadas podem guiar as
abordagens recentes para a preservagao ou o resgate de interacoes benéficas entre as
plantas e seu microbioma do solo a fim de promover uma agricultura mais sustentavel.

IMPACTO DO MELHORAMENTO GENETICO PARA
RESISTENCIA ADOENCAS NO MICROBIOMA DA RIZOSFERA

O microbioma da rizosfera coevoluiu com seus hospedeiros por milhares de anos,
selecionando grupos microbianos mutualistas e comensais, mas também patogenos
(Levyetal., 2018). Em condi¢bes naturais, as plantas dependem do seu microbioma para
o crescimento e satide, promovidos por meio de horménios vegetais, disponibilizagao
de nutrientes e inibicao de patégenos causadores de doengcas. Distintas espécies de
plantas influenciam de formas distintas a composicao e a atividade das comunidades
microbianas associadas as raizes. Diferen¢as na morfologia das raizes, assim como o
tipo e aabundéncia de rizodepositos, contribuem para o efeito de sele¢ao especifico de
espécies. Os microrganismos como bactérias e fungos sdo, em sua maioria, benéficos,
podendo estar associados as plantas ou a partes delas, com relagdo temporaria ou
duradoura, sem causar danos. Porém, microrganismos oportunistas e patogénicos
podem infectar as plantas e causar doencas. Os metabolitos especificos exsudados
pelas raizes geram multiplas respostas em diferentes grupos de microrganismos
do solo — por exemplo, os flavonoides podem atrair ndo apenas simbiontes, como
o Bradyrhizobium japonicum, mas também patdgenos como o Phytophthora sojae. As
doengas ocasionadas por fungos e bactérias estdo entre os principais problemas
fitossanitarios, provocando perdas significativas pela destruicdo parcial ou total da
planta. Em ecossistemas agricolas, o manejo do solo é responsavel por mudangas
significativas na estrutura das comunidades microbianas. A remo¢ao da cobertura
vegetal natural e a adi¢do de insumos para o preparo do solo podem levar a reducao
da diversidade microbiana e a perda de importantes fun¢des ecoldgicas. Esse
desequilibrio pode acarretar o aumento da abundéncia de populagdes patogénicas,
promovendo a ocorréncia de doencas vasculares e radiculares. Por exemplo, a
fertilizacao por nitrogénio e fésforo favorece fungos patogénicos em detrimento de
organismos mutualisticos (Lekberg et al., 2021). Neste contexto, o microbioma da
rizosfera desempenha um papel fundamental na protecao da planta contra a invasiao
de organismos patogénicos, sendo considerado a primeira linha de defesa das plantas.

O microbioma da rizosfera é o resultado de uma série de eventos hierarquicos,
sendo o solo o reservatorio inicial de espécies microbianas que, juntamente com as
propriedades fisicas e quimicas e os processos biogeoquimicos, estruturam a comuni-
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dade microbiana. Além disso, as diferentes espécies vegetais e até mesmo diferentes
cultivares afetam a composi¢ao das comunidades rizosféricas por meio dos diferentes
perfis de exsudagao; também as vias e mecanismos de defesa das plantas tém influ-
éncia na estruturacio do microbioma da rizosfera (Lebeis et al., 2015). Estudos recen-
tes tém revelado que o melhoramento genético para a resisténcia a doengas também
afeta a composi¢ao do microbioma da rizosfera (Mendes et al., 2018ab, 2019). Alguns
organismos da rizosfera sdo capazes de prevenir efeitos deletérios promovidos pelos
patdgenos por meio da produgao de compostos antimicrobianos ou pela indugao sis-
témica da resisténcia nas plantas.

Por décadas, os melhoristas vegetais exploraram as caracteristicas genéticas para
melhorar o crescimento, o desenvolvimento, a produtividade e a resisténcia das
plantas aos estresses bidticos e abidticos. Porém, ainda nao haviam levado em con-
sideracdo seus efeitos no microbioma da rizosfera das plantas. Estudos realizados
com cultivares de feijao resistente ao patogeno de solo F. oxysporum mostraram que
o melhoramento genético para a resisténcia ao fungo cosselecionou caracteristicas
da planta que impactaram a estruturagido do microbioma da rizosfera (Mendes et al.,
20184, 2018b). Em comparacao com cultivares suscetiveis ao Fusarium, a pesquisa reve-
lou que o cultivar resistente selecionou uma comunidade diferente, mais abundante
e mais diversa, em sua rizosfera, como também enriqueceu grupos bacterianos espe-
cificos que desempenham atividades antifiingicas, protegendo a planta da infec¢ao
pelo patégeno (Mendes et al., 2018a). Mais especificamente, os resultados mostraram
um aumento na abundéncia das bactérias Pseudomonas, Bacillus e Paenibacillus, que
atuam diretamente na supressao do F. oxysporum. Também foi observado um enri-
quecimento de genes que produzem compostos antifiingicos como fenazina, colicina
V e ramnolipidios (Mendes et al., 2018b). O melhoramento para a resisténcia ao pa-
tégeno também afetou a fisiologia do microbioma da rizosfera, com as comunidades
microbianas apresentando um maior metabolismo de nutrientes e maior expressao
de genes relacionados aos ciclos do nitrogénio, fésforo e ferro (Mendes et al., 2019).
Em resumo, esses resultados mostram que o melhoramento genético para a resistén-
cia ao patdégeno modulou a selecio e a atividade do microbioma da rizosfera, promo-
vendo maior abundancia de bactérias que promovem complementa¢io na protecao
contra infecgdes fingicas na raiz da planta.

Embora os estudos acima citados mostrem uma sele¢ao benéfica do microbioma
da rizosfera como consequéncia do melhoramento genético, outras pesquisas suge-
rem que este pode afetar a habilidade da planta em recrutar e sustentar uma comu-
nidade benéfica. Por exemplo, Kavamura et al. (2020) estudaram o efeito ocasionado
pelo melhoramento genético nas caracteristicas das raizes e nas comunidades micro-
bianas da rizosfera, comparando oito cultivares de trigo, que variam de plantas altas a
semi-anas, cultivadas em campo. O desenvolvimento de cultivares de trigo anao, com-
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binados com altos niveis de insumos agroquimicos, resultou em sistemas de cultivo
de alto rendimento. Os resultados mostram que as comunidades bacterianas da ri-
zosfera de cultivares altas foram distintas daquelas associadas a cultivares semi-anas,
com maior abundancia diferencial de bactérias pertencentes aos filos Actinobacteria,
Bacteroidetes e Proteobacteria em cultivares altas, em compara¢do com uma maior
abundancia diferencial de Verrucomicrobia, Planctomycetes e Acidobacteria em cul-
tivares semi-anas. As fun¢des microbianas e a interacdo entre os microrganismos na
rizosfera também foram afetadas. Em suma, os resultados mostraram que o melho-
ramento genético para o desenvolvimento de plantas semi-anas pode ter afetado a
capacidade das plantas de recrutar e sustentar uma complexa rede de comunidade
bacteriana na rizosfera, perdendo fun¢ées importantes que auxiliam a planta no cres-
cimento e satude. Por exemplo, o0 melhoramento pode ter reduzido a quantidade de
espécies-chave conhecidas por seu potencial de antagonizar patégenos, possivelmen-
te afetando o grau de resisténcia dos cultivares semi-andes a doencas especificas.

Nos ultimos anos, tem crescido o interesse em pesquisas focadas na modificacao
de caracteristicas das plantas por meio do melhoramento genético para alterar sua
capacidade de interagir com microrganismos benéficos. Porém, a maioria dos progra-
mas de melhoramento de plantas inadvertidamente desconsiderou seu microbioma.
Um melhor entendimento dos fatores que levam a selecao e montagem do microbio-
ma da rizosfera e a manipulagao de sua composicao e estrutura é uma estratégia pro-
missora para promover resisténcia contra muitos estresses bidticos e abidticos para
uma ampla variedade de hospedeiros, exigindo menos tempo do que os programas
de reproducao (Chiaramonte et al., 2020). Porém, a relagao entre genes especificos da
planta e a composi¢ao da rizosfera ainda é pouco elucidada. Embora existam exem-
plos de recrutamento de caracteristicas microbianas benéficas na rizosfera de culti-
vares de plantas geneticamente melhoradas, o mecanismo por tras desse processo
de selecao permanece desconhecido. O avango em pesquisas que tentam desvendar
a relacdo genética da planta com o microbioma da rizosfera fornecera informagées
que ajudario futuros programas de melhoramento na busca por intera¢des planta-
-microrganismos benéficas em sistemas de cultivo.

CONSIDERAGOES FINAIS

A agricultura intensiva moderna requer grandes quantidades de fertilizantes e
pesticidas para sustentar altas produtividades e evitar perdas causadas por infec¢oes
por patdgenos. O manejo bioldgico e a exploracdo do microbioma representam es-
tratégias promissoras para amenizar o impacto de estresses abidticos e proteger as
plantas de patogenos de forma sustentavel. O conjunto de estudos apresentado neste
capitulo ilustra a importancia do microbioma do solo e da rizosfera para a nutri¢ao
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da planta, para o enfrentamento da seca e no processo de defesa natural das plantas
contra doencas que tém origem no solo. Para um maior entendimento dos fatores
que modulam as comunidades microbianas e exploracao dos potenciais servicos am-
bientais oferecidos pelo microbioma da rizosfera, ha a necessidade de uma transi¢ao
da abordagem tradicional baseada apenas no uso de microrganismos isolados para
uma integragao de outras ferramentas “6micas” complementares, como sugerido por
Kavamura et al. (2021), contribuindo, assim, para o inicio do uso de uma abordagem
baseada no manejo do microbioma. Esta quebra de paradigma s6 pode ser alcancada
com o avanco no conhecimento dos mecanismos que governam as interacdes entre a
planta hospedeira e o complexo conjunto de microrganismos da rizosfera. Por isso, o
conceito para a exploracao das similaridades entre reinos diferentes no que se refere
aintera¢do do hospedeiro com seu microbioma associado foi proposto anteriormente
por Mendes e Raaijmakers (2015). Esta abordagem, associada a adogao da teoria eco-
légica, combinada com modelagem e uso de comunidades microbianas sintéticas, é
promissora para identificar caracteristicas genéticas e vias metabdlicas no hospedeiro
envolvidas na montagem de um microbioma benéfico na rizosfera (Mendes; Raai-
jmakers, 2015). Posteriormente, este conceito foi amplificado para um contexto eco-
légico, o qual é compartilhado pelo hospedeiro e por seus microbiomas associados
além das barreiras de seus respectivos reinos (Berg et al., 2015).

De maneira geral, praticas tradicionais conservacionistas e de manejo do solo sao
abordagens que podem favorecer seu equilibrio bioldgico. Tais praticas de manejo
proporcionam diversidade no sistema e equilibrio de fungdes entre planta, solo e mi-
crorganismos. Porém, uma abordagem mais refinada implicaria entender e manipu-
lar fungdes especificas do microbioma presentes no sistema. A elucidagao da regula-
¢ao e expressdo de genes através das vias biossintéticas pode resultar em estratégias
para estimular, por exemplo, a mobilizagao de foésforo para nutrir a planta, a produ¢io
de determinado antibidtico para evitar infec¢cdes ou a produgao de exopolissacaride-
os para mitigar o efeito de déficit hidrico. Tal fato permitiria a manipulacdo de fun-
¢Oes microbianas relevantes através de sinalizagdo de moléculas que desencadeiem a
producao de determinado composto dentro do sistema solo (Faria et al., 2020).

Finalmente, é proposta uma abordagem de ajuste bioldgico abrangente dos siste-
mas de produgio classificada em trés niveis, como ilustrado na Figura 19.1.
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Nivel 1] Sistema~de
Producao

Ajuste grosso (gross-tuning)

no componente bioldgico por

meio de manejo e praticas

conservacionistas

Nivel 2 | Planta-solo

Ajuste médio (medium-tuning)
no componente bioldgico
por meio de bioinsumos

Nivel 3 | Rizosfera

Ajuste fino (fine-tuning) no
componente biolégico por
meio da manipula¢do do
microbioma da rizosfera

Figura 19.1. Niveis de abordagens para o ajuste no componente bioldgico de sistemas de produgao. Crédito:
elaborada pelos autores

Os niveis sdo descritos como:

« Nivel 1 - Sistema de produgéo: “ajuste grosso” (gross-tuning) no componente
biolégico incluindo as préticas tradicionais de manejo, como sistema de plan-
tio direto, cultivo orgénico, rotacio de culturas, aumento de diversidade de
plantas no cultivo entre linhas e adubagao verde.

« Nivel 2 - Planta-solo: “ajuste médio” (medium-tuning) no componente biol6gi-
co, incluindo o uso de bioinsumos, como agentes de controle bioldgico, inocu-
lantes, biofertilizantes e condicionadores de solo.

+ Nivel3-Rizosfera: “ajuste fino” (fine-tuning) no componente bioldgico, incluin-
do a exploraciao de fungoes especificas do microbioma da rizosfera. Neste caso,
os ajustes em todos os niveis devem ser buscados em conjunto, permitindo a
exploragdo maxima da dimensao biolégica do solo, integrada as propriedades
fisico-quimicas, na busca por uma agricultura mais sustentavel.
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