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RESUMO

MATOS, Ana Paula Alves. Microrganismos da rizosfera de mangabeiras em reserva
extrativista urbana: bioprospec¢ao e aplica¢ido. Sao Cristovao: UFS, 2026. 88p. (Dissertacao
— Mestrado em Agricultura e Biodiversidade). *

A Reserva Extrativista das Mangabeiras Uilson de S4, em Aracaju, Sergipe, abriga populagdes
nativas de Hancornia speciosa Gomes (mangabeira), espécie ameagada pela expansao urbana
e pela consequente reducao de seus habitats. Com este trabalho, objetivou investigar o potencial
genético, ecologico e biotecnoldgico da microbiota da rizosfera de mangabeira, com énfase em
microrganismos promotores de crescimento vegetal. O estudo foi organizado em trés eixos.
Inicialmente, foi conduzida uma revisdo sistematica abrangendo literatura cientifica e
documentos patentarios sobre espécies do género Bacillus relacionadas a promogao de
crescimento vegetal, visando mapear rotas metabolicas e genes envolvidos na sintese e
regulagdao de hormonios e metabolitos bioativos. No segundo, os isolados diazotroficos obtidos
foram caracterizados fenotipicamente e avaliados quanto ao potencial de promocgdo de
crescimento por compostos organicos volateis em plantulas e compatibilidade entre cepas. No
terceiro, amostras de solo rizosférico coletadas na reserva foram analisadas por metagendmica,
via sequenciamento por amplicon, para caracterizacao taxondmica e funcional da comunidade
microbiana, e os isolados que apresentaram maior potencial foram avaliados quanto ao
crescimento da alface. Ha diversidade microbiana relevante de microrganismos associados a
rizosfera, com a presenga de grupos funcionalmente associados a fertilidade do solo e de
isolados com capacidade de estimular a germinacdo e o crescimento inicial das plantulas de
alface. A rizosfera de H. speciosa constitui um reservatorio de microrganismos com potencial
para a conservagdo da biodiversidade local e para o desenvolvimento de bioprodutos voltados
ao manejo da espécie.

Palavras-chave: Hancornia speciosa Gomes, biodiversidade, conservagdo, Rizobioma,
promogao de crescimento vegetal, metagendmica.

* Comité Orientador: Renata Silva Mann — UFS (Orientadora).
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ABSTRACT
MATOS, Ana Paula Alves. Rhizosphere microorganisms of mangabeira trees in an urban
extractive reserve: bioprospecting and application. Sao Cristovao: Universidade Federal de
Sergipe (UFS), 2026. 88 p. (Master’s Thesis — Graduate Program in Agriculture and
Biodiversity).

The Mangabeiras Extractive Reserve Uilson de S4, located in Aracaju, Sergipe, hosts native
populations of Hancornia speciosa Gomes (mangabeira), a species threatened by urban
expansion and the consequent reduction of its natural habitats. This study aims to investigate
the genetic, ecological, and biotechnological potential of the mangabeira rhizosphere
microbiota, with emphasis on plant growth-promoting microorganisms. The research was
organized into three main axes. First, a systematic review was conducted, covering scientific
literature and patent documents on species of the genus Bacillus associated with plant growth
promotion, aiming to map metabolic pathways and genes involved in the synthesis and
regulation of hormones and bioactive metabolites. Second, the obtained diazotrophic isolates
were phenotypically characterized and evaluated for their plant growth-promoting potential in
seedlings, as well as for strain compatibility. Third, rhizospheric soil samples collected in the
reserve were analyzed through metagenomics, using amplicon sequencing for taxonomic and
functional characterization of the microbial community. The results revealed relevant microbial
diversity associated with the rhizosphere, including the presence of functional groups linked to
soil fertility and isolates capable of stimulating germination and early growth of lettuce
seedlings. The rhizosphere of H. speciosa constitutes a reservoir of microorganisms with
potential applications in local biodiversity conservation and in the development of bioproducts
aimed at species management.

Keywords: Hancornia speciosa; Bioprospecting; Biodiversity; Conservation; Rhizobiome;
Plant growth promotion; Fertility; Metagenomics
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1. INTRODUCAO GERAL

A construgdo de sistemas agricolas sustentaveis e economicamente viaveis envolve,
entre outros fatores, a redugdo de custos de producao, a diminui¢ao de perdas e a mitigagao de
impactos ambientais. Entre as estratégias adotadas nesse contexto, destaca-se o uso de bactérias
promotoras do crescimento vegetal (Plant Growth-Promoting Rhizobacteria - PGPR),
microrganismos naturalmente presentes nas comunidades microbianas do solo. Essas bactérias
podem modular o desenvolvimento vegetal por meio da produgao de fitormdnios (Cavalcanti
et al.,2020), do aumento da tolerancia a estresses bidticos e abidticos, como a desfolha (Braulio
et al., 2021), da realizacdo de fixacdo biologica de nitrogénio (Oliveira et al., 2024) e da
participagdo ativa na ciclagem de nutrientes (Montenegro et al., 2024).

Estudos recentes sobre microbiota associada a frutiferas tém explorado diferentes
compartimentos vegetais, como folhas, flores e frutos, a exemplo de trabalhos conduzidos com
Malus domestica (Longa et al., 2022) e Theobroma cacao (Pinto, 2023). Entretanto, ¢ na
rizosfera que ocorre a maior concentracdo de interagdes bioquimicas e ecoldgicas relevantes
para o crescimento vegetal, constituindo um dos principais nichos de PGPR. Apesar disso,
investigagdes sobre a rizosfera de frutiferas permanecem escassas (Si et al., 2018).

No Brasil, a mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) se destaca entre as frutiferas
nativas de importancia ecoldgica e socioeconOmica cuja microbiota rizosférica ¢ pouco
estudada. Além de integrar a lista de alimentos estratégicos para a seguranga alimentar e
nutricional (Brasil, 2024), a espécie ¢ considerada simbolo do estado de Sergipe (Sergipe,
1992), onde ocorre naturalmente e constitui fonte de renda para comunidades extrativistas.
Entretanto, a crescente pressao imobilidria sobre areas de ocorréncia natural tem ameacado
populagdes da espécie, criando desafios para sua conservagao e manejo.

A érea de estudo deste trabalho, a Reserva Extrativista das Mangabeiras Uilson de S4,
localizada em Aracaju (SE), constitui uma Unidade de Conservacao de Uso Sustentavel (Brasil,
2000), inserida em contexto urbano e submetida a fragmentagdo do habitat. Esses ambientes,
simultaneamente pressionados e ecoldgica e culturalmente relevantes, podem abrigar
microbiotas singulares ainda ndo caracterizadas.

Apesar da relevancia ecologica e socioecondmica da mangabeira, pouco se sabe sobre a
composi¢cdo e o potencial funcional da microbiota de sua rizosfera, especialmente em reservas
extrativistas localizadas em ambientes urbanos. Essa lacuna limita tanto estratégias integradas
de conservacdo quanto o desenvolvimento de bioprodutos microbianos adaptados as condi¢des
regionais. No Nordeste brasileiro, a prospec¢do de PGPR associadas a espécies nativas ¢
incipiente, embora esses microrganismos constituam fontes promissoras de bioinsumos para
culturas agricolas cultivadas sob condi¢Oes edafoclimaticas desafiadoras (Bonatelli et al.,
2021).

A regido SEALBA (Sergipe, Alagoas e Bahia), considerada uma nova fronteira agricola,
apresenta similaridades edafocliméaticas com areas de ocorréncia natural da mangabeira, o que
amplia o potencial de uso de isolados nativos em culturas como graos e hortaligas (Procopio et
al., 2019; Lisboa et al., 2016; Silva Junior et al., 2018). Conservar a mangabeira ¢ sua
microbiota significa, portanto, preservar um reservatorio microbiano com elevado potencial
biotecnoldgico e estratégico para a agricultura regional.

Nesse cendrio, a selecdo e caracterizagcdo de rizobactérias promotoras de crescimento
associadas a mangabeira podem subsidiar a criagdo de um banco de germoplasma microbiano
e fomentar pesquisas aplicadas envolvendo outras espécies de interesse agrondOmico. Assim,
espera-se que este estudo contribua tanto para a conservagao integrada da mangabeira e de sua
microbiota quanto para o avango da biotecnologia microbiana na regiao SEALBA.

Este trabalho foi estruturado em trés eixos complementares: (i) uma revisao sistematica
e prospecc¢ao tecnoldgica envolvendo espécies do género Bacillus associadas a promogao de
crescimento vegetal; (i1) a obtencdo, caracterizacdo fenotipica e avaliacdo de isolados
diazotroficos nativos da rizosfera de H. speciosa quanto ao potencial de promogao de
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crescimento; e (ill) a caracterizacdo taxonOmica e funcional da comunidade bacteriana
rizosférica via metagendmica. Juntos, esses eixos permitem integrar evidéncias tedricas,
funcionais e biotecnolédgicas acerca do rizobioma da mangabeira.

O objetivo geral deste trabalho foi caracterizar, pela primeira vez, a comunidade
bacteriana da rizosfera de H. speciosa em uma reserva extrativista urbana e avaliar o potencial
de isolados selecionados como promotores de crescimento vegetal, identificando, ainda,
microrganismos com potencial para compor futuras formulagdes de bioinsumos adaptados as
condi¢des regionais.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Mangabeira e a comunidade extrativista

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) ¢ uma arvore nativa do Brasil, distribuida
nos biomas Cerrado, Caatinga e Mata Atlantica, apresentando elevada importancia ecologica,
genética e socioeconomica. No Nordeste brasileiro, a espécie desempenha papel central na
geracdo de renda para comunidades extrativistas, além de representar um simbolo cultural e
ambiental, especialmente no estado de Sergipe (Figura 1).
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Figura 1. Produgdo de Hancornia speciosa Gomes na regido Nordeste do Brasil. Fonte: IBGE
(2022).

Apesar de sua relevancia, estudos voltados a diversidade microbiana associada a
rizosfera da mangabeira ainda sdo escassos. Apos analise bibliométrica realizada na plataforma
Lens (https://www.lens.org), observou-se que as pesquisas com a espécie se concentram
majoritariamente em aspectos produtivos, fisioldgicos e tecnoldgicos, havendo uma lacuna
significativa no que se refere ao estudo da microbiota edafica e rizosférica (Figura 2).
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Figura 2. Nuvem de palavras das principais areas de estudo em Hancornia speciosa Gomes.

Entre os poucos estudos relacionados a microbiota associada a mangabeira, destaca-se
a investigacdo de comunidades bacterianas no latex da espécie, no qual cepas pertencentes aos
géneros Klebsiella, Pantoea, Enterobacter e Burkholderia foram identificadas (Silva et al.,
2011). Contudo, ndo ha registros de estudos voltados a prospecgdo de bactérias promotoras de
crescimento vegetal na rizosfera da mangabeira, com foco em aplicagdes agrondmicas.

Na Reserva Extrativista das Mangabeiras, a atividade extrativista ¢ exercida h4 mais de
trés décadas, constituindo fonte de renda e identidade cultural para as comunidades locais.
Entretanto, a expansdo urbana e a supressdo de areas naturais t€ém gerado impactos
significativos sobre a vegetacdo e a dindmica ecoldgica da reserva, incluindo alteracdes na
microbiota do solo (Prefeitura de Aracaju, 2022; Figura 3).
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Figura 3. Reserva Extrativista das Mangabeiras Uilson de Sa: area em 2003 e em 2024. Fonte:
Google Earth, 2024.

A anélise temporal de unidades de conservagdo urbanas, por meio de imagens de satélite
e ferramentas de geoprocessamento, tornou-se uma abordagem relevante para compreender a
dindmica territorial e os impactos da expansdo urbana sobre ambientes naturais. No caso da
Reserva Extrativista das Mangabeiras, a comparacao cartografica entre diferentes periodos,
como ilustrado na Figura 3, permite evidenciar alteragdes no uso e na cobertura do solo,
destacando tendéncias de adensamento urbano no entorno e possiveis processos de
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fragmentacao de habitats. Esses diagndsticos espaciais sdo essenciais para subsidiar agdes de
manejo, conservacao de espécies nativas e planejamento territorial, especialmente em areas que
abrigam recursos vegetais de interesse socioecondmico, como a mangabeira, cuja ocorréncia
natural estd associada a formagdes vegetais ja pressionadas pela ocupa¢ao humana (Silva Jinior
etal., 2018).

2.2 Microbiota do solo e sustentabilidade agricola
2.2.1 O solo como sistema vivo e dinamico

O solo ¢ um sistema vivo e dindmico, no qual uma complexa comunidade de
microrganismos interage continuamente com fatores fisicos, quimicos e bioldgicos.
Tradicionalmente, a microbiota do solo era compreendida como um conjunto de organismos
com fungdes bem definidas, coexistindo principalmente em fungdo da tolerancia a condigdes
ambientais semelhantes. No entanto, avangos na ecologia microbiana demonstram que esses
microrganismos interagem intensamente em microescala, influenciando-se mutuamente e
estabelecendo gradientes quimicos perceptiveis mesmo em pequenas distancias no solo
(Konopka, 2009; Li et al., 2024).

Essas interacdes sao mediadas por moléculas sinalizadoras envolvidas na comunicagao
entre microrganismos € entre plantas e microrganismos, sendo fundamentais para a
compreensdo dos papéis desempenhados pela microbiota na atividade bioldgica do solo
(Fincheira et al., 2017). Os microrganismos edaficos exercem fungdes ecoldgicas, podendo
atuar como decompositores, patdgenos ou organismos benéficos. Entre estes ultimos, destacam-
se aqueles associados a ciclagem de nutrientes, a agregacdo do solo, a supressdo de
fitopatogenos e a promogado do crescimento vegetal (Yaday et al., 2021; Liu-Xu et al., 2024).

Nesse contexto, os microrganismos PGPRs estabelecem interagdes benéficas com as
plantas, utilizando compostos exsudados pelas raizes como fonte de energia e, em contrapartida,
contribuem para o desenvolvimento vegetal. A maioria dessas interagdes ocorre na rizosfera,
regido do solo diretamente influenciada pelas raizes e considerada um dos ambientes
biologicamente mais ativos do ecossistema terrestre (Xu et al., 2018; Cardarelli ef al., 2022;
Bartuv et al., 2023; Galindo; Mosquera, 2023; Kristjuhan et al., 2024).

A compreensdo do solo como um sistema vivo e funcional tem impulsionado o
desenvolvimento de praticas agricolas mais sustentdveis, incluindo o uso de bioinsumos
microbianos, alinhados a abordagens como a agricultura regenerativa e o conceito de One
Health, promovido no ambito da parceria quadripartite (FAO, OMS/WHO, WOAH e
PNUMA/UNEP), que reconhece a interdependéncia entre a satide do solo, das plantas, dos
ecossistemas e das populagdes humanas (Organizagdo Mundial da Saude et al., 2022; Vermelho
et al., 2025).

2.3 Potencial promotor de crescimento de plantas e a intera¢io com a rizosfera

A rizosfera ¢ a camada de solo aderida as raizes da planta. Nessa regido, ocorrem trocas
quimicas, bioldgicas e fisicas entre os microrganismos que a habitam e as plantas. Ha estudos
que mostram a influéncia dessa interagdo, que pode alterar significativamente a produtividade
e a resiliéncia das culturas, por meio de mecanismos como o recrutamento da microbiota
especializada (Dong et al., 2020), o aumento da biomassa através da modificagao de fontes de
carbono (Salamone, 2008; Jiang ef al., 2012), entre outros mecanismos.

Nessa regido, ocorrem processos como adesdo radicular, motilidade celular,
metabolismo de nutrientes, assimilagdo de carboidratos e vitaminas, além da degradacao de
compostos organicos € xenobioticos. Esses processos contribuem para o equilibrio ecologico
do solo e para o crescimento vegetal, especialmente quando mediados por potencial promotor
de crescimento de plantas e outros grupos funcionais da microbiota rizosférica (Wang et al.,
2019).

As potencial promotor de crescimento de plantas desempenham papel central no ciclo
biogeoquimico do nitrogénio, uma vez que sao capazes de fixar o nitrogé€nio atmosférico (N2)
e converté-lo em formas assimilaveis pelas plantas. O nitrogénio molecular presente na
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atmosfera apresenta ligagdes covalentes triplas altamente estaveis (:N=N:), o que impede sua
assimilagdo direta pelos vegetais. Por meio da fixag@o bioldgica do nitrogénio, o N2 € reduzido
a amonia (NHs) (N2 + 8 H" + 8 e — 2 NHs + H2), que pode ser posteriormente convertida em
amonio (NHs") e incorporada ao metabolismo vegetal ou transformada em nitrato (NOs")
durante os processos de nitrificagdo no solo. Esses processos estdo representados
esquematicamente no ciclo biogeoquimico do nitrogénio (Figura 4).
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Figura 4. Ciclo biogeoquimico do nitrogénio. Elaborado pelo autor.

Embora os mecanismos moleculares envolvidos na comunicagdo entre plantas e
potencial promotor de crescimento de plantas ainda ndo estejam completamente elucidados,
destacam-se avancos na compreensdao das interacdes planta—diazotroficos e dos sinais
envolvidos nesse processo, e lacunas e desafios para sua manipulagdo e aplicagdo em culturas
agricolas (Chakraborty ef al., 2023). Em diversos estudos, tem-se evidenciado a participacao de
géneros Rhizobium, Azospirillum, Burkholderia, Herbaspirillum e Bacillus na promog¢ao do
crescimento vegetal e/ou na fixacdo biologica de nitrogénio em diferentes sistemas
(Renganathan et al., 2025). A fixac¢do biologica do nitrogénio ¢ mediada principalmente por
genes do complexo nif (nitrogen fixation), que codificam componentes estruturais e acessorios
regulatorios associados @ montagem e ao funcionamento do complexo enzimatico nitrogenase
(Nichio et al., 2025; De Lima Nichio et al., 2025). Esse complexo catalisa a redugdo do N:
atmosférico a formas assimildveis (como NHs/NH."), viabilizando sua incorpora¢do ao
metabolismo microbiano e, indiretamente, ao metabolismo vegetal (Bennett; Murray; Isalan,
2023).



2.4 O género Bacillus e seu potencial na promocao de crescimento vegetal

Considerando o solo como um sistema vivo e dindmico, no qual microrganismos
estabelecem interagdes funcionais em microescala e influenciam a nutri¢do e a sanidade das
plantas, torna-se estratégico compreender grupos bacterianos com reconhecido potencial
biotecnoldgico para aplicagdo agricola, como o género Bacillus (Philippot et al., 2013;
Berendsen et al., 2012; Mendes et al., 2013; Borriss, 2011; Xiang et al., 2018).

O género Bacillus, descrito no século XIX, reune bactérias distribuidas no ambiente e
reconhecidas pela capacidade de formar enddésporos. Esses enddsporos conferem elevada
resisténcia a estresses como dessecacao, variagdes de temperatura, radiacao e limitacdo de
nutrientes, o que favorece a persisténcia dessas populagdes em solos agricolas e em produtos
formulados. Essa robustez bioldgica, somada a versatilidade metabolica do grupo, explica o
interesse cientifico e biotecnologico crescente por Bacillus e seu uso recorrente como base de
inoculantes e outros bioinsumos (Wu et al., 2015; Hashem et al., 2019; O’Callaghan, 2022; Wu
et al., 2025).

Espécies de Bacillus tém sido isoladas de diferentes habitats, incluindo solos, ambientes
marinhos e associacdes com plantas; porém, a rizosfera se destaca como um dos principais
nichos de ocorréncia e de interesse aplicado (Lu ef al., 2021; Mondol et al., 2013; Tsotetsi et
al., 2022). Trata-se de um ambiente altamente dindmico, influenciado pelos exsudatos
radiculares, que modulam a disponibilidade de carbono e nutrientes e favorecem interagoes
intensas entre microrganismos ¢ a planta hospedeira (Bais et al., 2006; Berendsen et al., 2012;
Huang et al., 2014; Zhalnina et al., 2018). Nesse microambiente, Bacillus atua como bactéria
promotora de crescimento vegetal (BPCV) por mecanismos diretos e indiretos. Entre os
mecanismos diretos, destacam-se a produgdo e/ou modula¢ao de fitormdnios, o aumento da
disponibilidade de nutrientes por solubilizagdo de fosfatos e outros minerais, além de
contribui¢cdes para o balanco de nitrogénio no sistema. Entre os mecanismos indiretos, sao
frequentemente relatadas a produgdo de siderdforos, a formagao de biofilmes e a colonizagao
eficiente da raiz, bem como a producao de metabdlitos antimicrobianos e enzimas liticas,
capazes de suprimir fitopatdgenos e reduzir a pressdo de doengas (Teles et al., 2024; Marchao
et al., 2025). Assim, espécies como Bacillus subtilis, B. megaterium e B. amyloliquefaciens
figuram entre as mais estudadas e promissoras, tanto pela eficacia agronomica quanto pela
viabilidade tecnolédgica de producdo e formulagao.

No contexto brasileiro, a relevancia do tema ¢ refor¢ada pelo marco regulatorio vigente.
O Decreto n° 10.375, de 26 de maio de 2020, define bioinsumo como produto, processo ou
tecnologia de origem vegetal, animal ou microbiana destinado ao uso na producio,
armazenamento e beneficiamento de produtos agropecuarios, com efeitos positivos sobre o
crescimento, o desenvolvimento e os mecanismos de resposta de plantas, animais e
microrganismos (Brasil, 2020). Essa definicdo abrange diretamente inoculantes e produtos
microbioldgicos, reforcando a importancia de compreender seus modos de acdo e critérios de
selegao.

Além do desempenho biologico, Bacillus se destaca do ponto de vista tecnologico
porque a formagdo de enddsporos favorece a estabilidade do microrganismo durante o
processamento industrial (por exemplo, etapas de secagem e exposi¢do a variagdes térmicas e
osmoticas), melhora a tolerancia ao armazenamento e tende a ampliar a vida de prateleira do
produto (Schisler et al., 2004; Gotor-Vila et al., 2017; Berninger et al., 2018; Zapata-Narvéez
et al., 2024; Rowinska et al., 2025; Kang et al., 2025). Na pratica, isso facilita o
desenvolvimento de formulagdes mais estdveis e com maior padronizag¢ao de dose e viabilidade,
aspecto central para a adocao de bioinsumos em escala comercial.

2.5 Serratia na promocao de crescimento vegetal e aplicacdoes biotecnologicas

Entre os microrganismos nativos associados a rizosfera descritos nesta pesquisa, o
género Serratia tem recebido atencdo crescente nas ultimas décadas, refletida no aumento
gradual do ntimero de publicagdes a partir dos anos 2000, conforme indicado pela prospec¢ao
bibliografica realizada na plataforma Lens (Figura 5). Esse avanco € coerente com a ampliagao
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do interesse por bactérias promotoras de crescimento vegetal e agentes de biocontrole, em razao
de sua contribuicao potencial para sistemas agricolas (Li et al., 2022).
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Figura 5. Prospeccao cientifica da espécie Serratia marcescens com base na plataforma Lens.

2.5.1 Usos agricolas: promocio de crescimento, tolerancia a estresses e biocontrole

No contexto agricola, cepas de Serratia tém sido investigadas como bactérias
promotoras de crescimento vegetal por reunirem multiplos tragos funcionais, como produgao
de fitormonios, atividade de 1-aminociclopropano-1-carboxilato desaminase (ACC
desaminase), solubilizagdo de fosforo e =zinco, produgdo de siderdforos, compostos
antimicrobianos e compostos organicos volateis (Kulkova et al., 2024; Zaheer et al., 2016;
Purkayastha et al., 2018; Jagtap et al., 2023; Li et al., 2023).

Entre os mecanismos diretos mais citados estdo a produ¢ao/modulagdo de fitormdnios
(ex.: AIA), a atividade de ACC desaminase (associada a mitigagdo dos efeitos do etileno sob
estresse), e a melhoria da disponibilidade de nutrientes por solubilizagao e mobilizagao (fésforo
e micronutrientes), além da producao de sider6foros. Entre os mecanismos indiretos, destaca-
se o biocontrole por antagonismo e/ou inducgdo de respostas de defesa, mediado por enzimas
liticas € metabolitos antimicrobianos (Lee et al., 2023; Trinh et al., 2024).

Além do uso como inoculante (c€lulas vivas), ha registros de aplicacdo de Serratia em
formulagdes para tratamento de sementes, pulverizagdo foliar e inoculagdo no solo, bem como
do uso de metabolitos produzidos por essas bactérias, isoladamente ou em combinagdo com
outros microrganismos/insumos, visando melhorar o desempenho das plantas e reduzir doengas
e pragas (Trinh ef al., 2024; Sutariati ef al., 2014; Helmy; Abu-Hussien, 2024; Pereira et al.,
2023; Alvarado et al., 2025).

2.5.2 Biocontrole de pragas e nematoides
Além do biocontrole de fitopatogenos, Serratia aparece associada ao controle biologico
de pragas e de nematoides fitoparasitas, em parte devido a producdo de compostos e enzimas
com atividade nematicida/inseticida. Revisdes recentes sobre biocontrole discutem Serratia
entre os géneros de interesse para estratégias sustentdveis de manejo (Al Raish et al., 2025).
Um uso fora do eixo plantas—microrganismos ¢ Serratia entomophila, no controle de
larvas de coleopteros-praga em pastagens na Nova Zelandia (Sitter et al., 2024).



2.5.3 Producio de enzimas de interesse industrial e agricola

Do ponto de vista biotecnologico, o género também ¢é relevante pela producdo de
enzimas extracelulares, com uso potencial em agricultura, indistria e ambiente (quitinases,
proteases, lipases e DNases), com aplicagdes em biocontrole (degradacdo de estruturas
fingicas/ovos), processamento industrial e biorremediagao (Boldeanu et al., 2025).

2.5.4 Metabolitos e biomoléculas: pigmentos, biossurfactantes e formulacdes

Em §. marcescens, o pigmento prodigiosina ¢ um dos produtos mais conhecidos, com
interesse pelas atividades bioldgicas relatadas (ex.: antimicrobiana e antioxidante) e pelas rotas
de otimizagdo da producdo em processos fermentativos (Gulani ef al., 2012).

Outro importante uso ¢ a producao de biossurfactantes/bioemulsificantes, que tém
aplicacdes potenciais em processos industriais e ambientais. Estudos recentes t€ém explorado a
otimizacdo da fermentacdo e aplicagdes em sistemas como nanoemulsdes, indicando a
versatilidade do género para bioprodutos (Oliveira et al., 2024).

2.5.5 Usos ambientais: biorremediacio e tratamento de efluentes

Serratia também aparece em estudos de biorremediagdo, com relatos de
degradacao/transformacdo de contaminantes e participacdo em processos de tratamento de
efluentes, incluindo a remog¢do de metais por biossor¢cdo em sistemas biofilmados (Gulani et
al., 2012).

Revisdes recentes sobre S. marcescens destacam, ao mesmo tempo, o potencial
biotecnoldgico e a relevancia do género em aplicagdes ambientais, reforcando que o uso
depende fortemente da sele¢do criteriosa de cepas e da avaliacdo de risco (Boldeanu et al.,
2025).

2.5.6 Aplicacdes biomédicas e farmacéuticas e o alerta de biosseguranca

Apesar do interesse em metabolitos e enzimas, especialmente em S. marcescens, ¢
indispensavel considerar a importancia clinica do género como patdgeno oportunista, bem
como sua viruléncia e resisténcia antimicrobiana, o que impode restrigdes e exige triagens
rigorosas quando se discute o uso agricola/industrial (Boldeanu et al., 2025).

Ha pesquisas focadas na prospec¢do e na producdo de serratiopeptidase (protease
associada a Serratia) para fins industriais/farmacéuticos, o que reforga a diversidade de usos do
género, mas ndo elimina a necessidade de controle de biosseguranca e de avaliag¢do de risco por
cepa (Nair et al., 2024).

O interesse pode ser atribuido a fungdes bioquimicas e genéticas relacionadas a
promogao de crescimento através da producao de diversas enzimas (Hamada; Soliman, 2023).
Apesar do potencial para a agricultura e do crescente interesse na ciéncia, também devido ao
pigmento que produz para a producdo de remédios na industria, esse género € patdgeno de
humanos, tornando necessarios estudos moleculares para aproveitar suas potencialidades, pois
a combinagdo de abordagens tradicionais com técnicas avangadas de sequenciamento de nova
geracdo, para avaliar a ecologia e a fisiologia de organismos ou comunidades pode facilitar a
compreensao da vida microbiana na rizosfera (Mendes et al., 2013).

2.6 Ferramentas moleculares e metagenomicas no estudo da microbiota do solo

Os microrganismos constituem o grupo mais abundante e diverso dos ecossistemas
terrestres, desempenhando fungdes essenciais para a manutengao da fertilidade do solo e para a
promocao do crescimento vegetal. Esse protagonismo tem impulsionado o interesse por estudos
que busquem identificar, caracterizar e compreender a diversidade e o potencial funcional das



10

comunidades microbianas, especialmente aquelas associadas ao solo rizosférico (Olanrewaju
et al., 2017; Dash; Das, 2018; Silva, 2021).

Tradicionalmente, o estudo da microbiota do solo baseou-se em técnicas dependentes
de cultivo, como o isolamento e o crescimento de microrganismos em meios artificiais. No
entanto, essas abordagens apresentam limitagdes significativas, uma vez que apenas uma
pequena fragcdo da microbiota edafica ¢ cultivavel em laboratério, em razao da complexidade
nutricional e das interacdes ecologicas presentes no ambiente natural (Sleator et al., 2008;
Fatima et al., 2014).

Diante dessas limitagdes, técnicas moleculares independentes de cultivo, baseadas na
extragdo e caracterizagdo de acidos nucleicos diretamente de amostras ambientais, tém
favorecido os estudos em ecologia microbiana. Associadas as tecnologias de sequenciamento
de alto rendimento, essas abordagens permitem acessar grande parte da diversidade microbiana
e investigar tanto a composi¢do taxondmica quanto o potencial funcional das comunidades
(Wensel et al., 2022).

Duas estratégias principais sao empregadas nesses estudos: a metagendmica direcionada
ou sequenciamento por amplicon, baseada no sequenciamento de genes marcadores, como a
sequéncia da subunidade ribossomal 16S rRNA (Figura 6).

Sequenciamento por Amplicon

Figura 6. Sequenciamento por amplicon.

A metagendmica nao direcionada, ou sequenciamento shotgun, ¢ a outra estratégia, que
envolve o sequenciamento aleatorio de todo o DNA presente na amostra (Figura 7).

DD > === — M

DNA Sequenciamento

Fragmentagdo

_ Reconstrugao de Sequéncia

Sequenciamento Shotgun

Figura 7. Sequenciamento Shotgun.

Enquanto a abordagem por amplicon ¢ amplamente utilizada por ser mais econdmica e
consolidada, apresenta limitagdes quanto a resolugdo funcional e taxondmica. Em
contrapartida, a metagendmica shotgun oferece maior detalhamento, permitindo a identificacdao
de genes associados a vias metabolicas e fungdes ecologicas, embora exija maior investimento
financeiro e suporte bioinformatico (Sharpton, 2014; Knight et al., 2018).

A comunidade bacteriana também pode ser estudada por meio de um consoércio ou pool
de microrganismos, no qual sdo submetidos as técnicas citadas acima. Essa técnica ¢
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amplamente utilizada para caracterizar ambientes ou bioprocessos € pode também ser utilizada
por meio da sele¢do de um substrato especifico (Jimenez et al., 2016).

A mangabeira (Hancornia speciosa Gomes) possui elevada relevancia ecologica,
genética e socioecondmica no Brasil, especialmente no Nordeste, onde sustenta comunidades
extrativistas e integra a identidade cultural regional. Apesar dessa importancia e das pressdes
crescentes sobre areas como a Reserva Extrativista das Mangabeiras, ainda hd escassez de
estudos sobre a microbiota rizosférica associada a espécie. Considerando o solo como um
sistema vivo e dinamico, a rizosfera emerge como um microambiente estratégico, no qual
bactérias promotoras de crescimento vegetal desempenham fungdes essenciais na ciclagem de
nutrientes, na fixa¢do bioldgica de nitrogénio, na modulagdo hormonal e no biocontrole,
contribuindo para a sustentabilidade agricola e para a conservagao de espécies nativas.

Nesse contexto, géneros como Bacillus e Serratia destacam-se pelo potencial
biotecnoldgico, seja pela robustez fisioldgica e viabilidade tecnologica para a formulagao de
bioinsumos, seja pela diversidade de metabolitos e enzimas de interesse agricola e ambiental,
ainda que, no caso de Serratia, sejam indispensaveis rigorosos critérios de biosseguranga. O
uso de ferramentas moleculares, como metagendmica por amplicon e shotgun, amplia a
compreensdo da diversidade e¢ do potencial funcional dessas comunidades microbianas,
permitindo integrar conservacdo, inovacdo e desenvolvimento sustentdvel a partir da
prospeccao de microrganismos associados a rizosfera da mangabeira.



12
3. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS
AL RAISH, S. M.; SOURANI, O. M.; ABU-ELSAOUD, A. M. Plant growth-promoting

microorganisms as biocontrol agents: mechanisms, challenges, and future prospects. Applied
Microbiology, v. 5, n. 2, p. 44, 2025. https://doi.org/10.3390/applmicrobiol5020044

Alvarado, C.A.; Durand, Z.H.; Rodriguez-Grados, P.M.; Tineo, D.L.; Takei, D.H.; Arbizu,
C.L; Contreras-Liza, S. The growth-promoting ability of Serratia liquefaciens UNJFSC 002, a
Rhizobacterium involved in potato production. International Journal of Plant Biology, v. 16,
n. 3, p. 82, 2025. https://doi.org/10.3390/ijpb 16030082

BAIS, H. P. et al. The role of root exudates in rhizosphere interactions with plants and other
organisms. Annual Review of Plant Biology, v. 57, p. 233-266, 2006.
https://doi.org/10.1146/annurev.arplant.57.032905.105159

BARTUYV, R. et al. Functional analysis of the apple fruit microbiome based on shotgun
metagenomic sequencing of conventional and organic orchard samples. Environmental
Microbiology, v.25,1n. 9, p. 1728-1746, 2023. https://doi.org/10.1111/1462-2920.16353

BENNETT, E. M.; MURRAY, J. W.; ISALAN, M. Engineering nitrogenases for synthetic
nitrogen fixation: from pathway engineering to directed evolution. BioDesign Research, 2023.
https://doi.org/10.34133/bdr.0005

BERENDSEN, R. L.; PIETERSE, C. M. J.; BAKKER, P. A. H. M. The rhizosphere
microbiome and plant health. Trends in Plant Science, v. 17, p. 478486, 2012.
https://doi.org/10.1016/j.tplants.2012.04.001

BERNINGER, T. et al. Maintenance and assessment of cell viability in formulation of
sporulating bacterial inoculants. Microbial Biotechnology, 2018.
https://doi.org/10.1111/1751-7915.12880

BOLDEANU, L.; BOLDEANU, M. V.; NOVAC, M. B.; ASSANI, M.-Z.; RADU, L.
Serratia marcescens: a versatile opportunistic pathogen with emerging clinical and
biotechnological significance. International Journal of Molecular Sciences, v. 26, n. 23,
e11479, 2025. https://doi.org/10.3390/1jms262311479

BONATELLI, M. L. et al. Beneficial plant-associated microorganisms from semiarid regions
and seasonally dry environments: a review. Frontiers in Microbiology, v. 11, p. 553223,
2021. https://doi.org/10.3389/fmicb.2020.553223

BORRISS, R. Use of plant-associated Bacillus strains as biofertilizers and biocontrol agents
in agriculture. In: MAHESHWARI, D. K. (ed.). Bacteria in agrobiology: plant growth
responses. Berlin: Springer, 2011. p. 41-76. https://doi.org/10.1007/978-3-642-20332-9 3

BRASIL. Decreto n° 10.375, de 26 de maio de 2020. Institui o Programa Nacional de
Bioinsumos e da outras providéncias. Diario Oficial da Unido: se¢do 1, Brasilia, DF, 27 maio
2020.

BRASIL. Lei n°® 9.985, de 18 de julho de 2000. Regulamenta o art. 225, § 1°, incisos I, II, [T e
VII da Constitui¢ao Federal, institui o Sistema Nacional de Unidades de Conservacgao da
Natureza e da outras providéncias. Diario Oficial da Unido: sec¢ao 1, Brasilia, DF, 19 jul.
2000.


https://doi.org/10.3390/applmicrobiol5020044
https://doi.org/10.3390/ijpb16030082
https://doi.org/10.1146/annurev.arplant.57.032905.105159
https://doi.org/10.1111/1462-2920.16353
https://doi.org/10.34133/bdr.0005
https://doi.org/10.1016/j.tplants.2012.04.001
https://doi.org/10.1111/1751-7915.12880
https://doi.org/10.3390/ijms262311479
https://doi.org/10.3389/fmicb.2020.553223
https://doi.org/10.1007/978-3-642-20332-9_3

13

BRASIL. Portaria MDS n° 966, de 6 de marco de 2024. Define a relagdo, nao exaustiva, de
alimentos que podem compor a Cesta Basica de Alimentos de acordo com os grupos
alimentares. Diario Oficial da Unido. 07 de marco de 2024.

BRAULIO, C. S. et al. Can inoculation with diazotrophic bacteria decrease the productivity
loss of defoliated Vigna unguiculata (L.) Walp. Revista Brasileira de Engenharia Agricola e
Ambiental, v. 25, p. 189—196, 2021. https://doi.org/10.1590/1807-1929/agriambi.v25n3p189-
196

CARDARELLI, M. et al. Seed treatments with microorganisms can have a biostimulant effect
by influencing germination and seedling growth of crops. Plants, v. 11, n. 3, p. 259, 2022.
https://doi.org/10.3390/plants 11030259

CAVALCANTI, M. L. P. et al. Maize growth and yield promoting endophytes isolated into a
legume root nodule by a cross-over approach. Rhizosphere, p. 100211, 2020.
https://doi.org/10.1016/j.rhisph.2020.10021

CHAKRABORTY, S. et al. Scripting a new dialogue between diazotrophs and crops. Current
Opinion in Plant Biology, 2023. v. 32, p. 11. https://doi.org/10.1016/1.tim.2023.08.007

DASH, H. R.; DAS, S. Molecular methods for studying microorganisms from atypical
environments. In: Methods in Microbiology. London: Academic Press, 2018. p. 89-122.
https://doi.org/10.1016/bs.mim.2018.07.005

DONG, H.; SUN, H.; FAN, S.; JIANG, L.; MA, D. Composi¢ao da comunidade bacteriana da
rizosfera, enzimas especificas e quimica do nitrogénio do solo no uso de nitrogénio por
plantulas de arroz. Agronomy Journal, v. 113, p. 633-644,

2020. https://doi.org/10.1002/agj2.20538

FATIMA, F.; PATHAK, N.; RASTOGI VERMA, S. An improved method for soil DNA
extraction to study the microbial assortment within rhizospheric region. Molecular Biology
International, v. 2014, Article ID 518960, 2014. https://doi.org/10.1155/2014/518960

FINCHEIRA, P. et al. Volatiles emitted by Bacillus sp. BCT9 act as growth modulating
agents on Lactuca sativa seedlings. Microbiological Research, v. 203, p. 47-56, 2017.
https://doi.org/10.1016/j.micres.2017.06.007

GALINDO, L. S. F.; MOSQUERA, A. T. Biocontrol de Fusarium spp. en el cultivo de
vainilla: Un nuevo modelo de estudio. Temas Agrarios, v. 28, n. 1, p. 95-114, 2023.

GOOGLE. Google Earth website. 2024. Disponivel em: http://earth.google.com. Acesso em:
23 jan. 2026.

GOTOR-VILA, A. et al. Biocontrol products based on Bacillus amyloliquefaciens CPA-8
using fluid-bed spray-drying process to control postharvest brown rot in stone fruit. LW7-
Food Science and Technology, v. 82, p. 274-282, 2017.
https://doi.org/10.1016/1.1wt.2017.04.034

Gulani, C., Bhattacharya, S., & Das, A.Avaliacao dos parametros do processo que
influenciam a produ¢do aumentada de prodigiosina de Serratia marcescens e avaliagdo de seus
potenciais antimicrobiano, antioxidante e de tingimento. Malaysian Journal of Microbiology,
8, 116-122. 2012. https://doi.org/10.21161/mjm.03612 .



https://doi.org/10.1590/1807-1929/agriambi.v25n3p189-196
https://doi.org/10.1590/1807-1929/agriambi.v25n3p189-196
https://doi.org/10.3390/plants11030259
https://doi.org/10.1016/j.rhisph.2020.100211
https://doi.org/10.1016/j.tim.2023.08.007
https://doi.org/10.1016/bs.mim.2018.07.005
https://doi.org/10.1002/agj2.20538
https://doi.org/10.1155/2014/518960
https://doi.org/10.1016/j.micres.2017.06.007
http://earth.google.com/
https://doi.org/10.1016/j.lwt.2017.04.034
https://doi.org/10.21161/mjm.03612

14

HAMADA, M. A.; SOLIMAN, E. R. S. Characterization and genomics identification of key
genes involved in denitrification-DNR A-nitrification pathway of plant growth-promoting
rhizobacteria (Serratia marcescens OK482790). BMC Microbiology, v. 23, n. 1, p. 210, 2023.
https://doi.org/10.1186/s12866-023-02941-7

HASHEM, A.; TABASSUM, B.; ABD ALLAH, E. F. Bacillus subtilis: A plant-growth
promoting rhizobacterium that also impacts biotic stress. Saudi Journal of Biological
Sciences, v.26,n. 6, p. 1291-1297, 2019. https://doi.org/10.1016/].5jbs.2019.05.004

HELMY, K. G.; ABU-HUSSIEN, S. H. Root rot management in common bean (Phaseolus
vulgaris L.) through integrated biocontrol strategies using metabolites from Trichoderma

harzianum, Serratia marcescens, and vermicompost tea. Microbial Ecology, v. 87,n. 1, p. 94,
2024. https://doi.org/10.10 07/s00248-024-02400-4

HUANG, X.-F. et al. Rhizosphere interactions: root exudates, microbes, and microbial
communities. Botany, v. 92, n. 4, p. 267-275, 2014. https://doi.org/10.1139/cjb-2013-0225

INSTITUTO BRASILEIRO DE GEOGRAFIA E ESTATISTICA (IBGE). Censo Brasileiro
de 2022. Rio de Janeiro: IBGE, 2022. Disponivel em:
https://www.ibge.gov.br/estatisticas/sociais/populacao/22827-censo-demografico-2022.html.
Acesso em: 25 jan. 2026.

JAGTAP, R. R. et al. Impact of plant growth promoting rhizobacteria Serratia nematodiphila
RGK and Pseudomonas plecoglossicida RGK on secondary metabolites of turmeric
rhizome. Biocatalysis and Agricultural Biotechnology, v. 47, p. 102622, 2023.
https://doi.org/10.1016/j.bcab.2023.102622

JIANG, F.; CHEN, L.; BELIMOV, A.A.; SHAPOSHNIKOYV, A.L;; GONG, F.; MENG, X_;
HARTUNG, W.; JESCHKE, D. W.; DAVIES, W. J.; DODD, I. C. Impactos multiplos da
rizobactéria promotora do crescimento vegetal Variovorax paradoxus 5C-2 nas relagdes de
nutrientes ¢ ABA de Pisum sativum. Journal of Experimental Botany, v. 63, p. 6421-6430,
2012. https://doi.org/10.1093/jxb/ers301

JIMENEZ, D.J.; DE LIMA BROSSI, M.; SCHUCKEL, J.; KRACUN, S.K.; WILLATS,
W.G.T.; VAN ELSAS, J. D. Caracterizacao de trés consorcios microbianos degradadores de
biomassa vegetal por abordagens baseadas em metagenomica e metasecretomica. Applied
Microbiology and Biotechnology, v. 100, p. 10463-10477,

2016. https://doi.org/10.1007/s00253-016-7713-3

KANG, J. A.; LEE, Y. H. Biocontrol of bacterial seedling rot in rice plants using Bacillus
velezensis JBCS608 and its formulated products. The Plant Pathology Journal, v. 41, n. 6, p.
790, 2025. https://doi.org/10.5423/PPJ.OA.08.2025.0101

KNIGHT, R. et al. Best practices for analysing microbiomes. Nature Reviews Microbiology,
v. 16, n. 7, p. 410-422, 2018. https://doi.org/10.1038/s41579-018-0029-9

KONOPKA, A. What is microbial community ecology?. The ISME Journal, v. 3,n. 11, p.
1223-1230, 2009. https://doi.org/10.1038/ismej.2009.88

KRISTJUHAN, A.; KRISTJUHAN, K.; TAMM, T. Richness of yeast community associated
with apple fruits in Estonia. Heliyon, v. 10, n. 6, 2024.
https://doi.org/10.1016/j.heliyon.2024.e27885



https://doi.org/10.1186/s12866-023-02941-7
https://doi.org/10.1016/j.sjbs.2019.05.004
https://doi.org/10.10%2007/s00248-024-02400-4
https://doi.org/10.1139/cjb-2013-0225
https://www.ibge.gov.br/estatisticas/sociais/populacao/22827-censo-demografico-2022.html
https://doi.org/10.1016/j.bcab.2023.102622
https://doi.org/10.1093/jxb/ers301
https://doi.org/10.1007/s00253-016-7713-3
https://doi.org/10.5423/PPJ.OA.08.2025.0101
https://doi.org/10.1038/s41579-018-0029-9
https://doi.org/10.1038/ismej.2009.88
https://doi.org/10.1016/j.heliyon.2024.e27885

15

KULKOVA, 1.; WROBEL, B.; DOBRZYNSKI, J. Serratia spp. as plant growth-promoting
bacteria alleviating salinity, drought, and nutrient imbalance stresses. Frontiers in
Microbiology, v. 15, p. 1342331, 2024. https://doi.org/10.3389/fmicb.2024.1342331

Li, H., Cao, Q., & Willemsen, V. Plant growth-promoting rhizobacterium Pseudomonas sp.
CM11 specifically induces lateral roots. The New Phytologist, 235, 1575 -
1588.2022. https://doi.org/10.1111/nph.18199.

LI Z. et al. A biocontrol strain of Serratia plymuthica MM promotes growth and controls
Fusarium wilt in watermelon. Agronomy, v. 13, n. 9, p. 2437, 2023.
https://doi.org/10.3390/agronomy 13092437

LL Z. et al. Composition and metabolism of microbial communities in soil pores. Nature
Communications, v. 15,n. 1, p. 3578, 2024. https://doi.org/10.1038/s41467-024-47755-x

LIMA NICHIO, B. T. et al. NifFinder: improved Nif protein prediction using SWeeP vectors
and neural networks. Bioinformatics Advances, v. 5, n. 1, p. vbaf260, 2025.

LISBOA, A. P. et al. Prospecc¢ao tecnologica da mangaba (Hancornia speciosa): através da
analise do deposito de patentes. In: SIMPOSIO DE ENGENHARIA DE PRODUCAO DE
SERGIPE, 8., 2016, Sao Cristovao. Anais eletronicos... Sao Cristovao: DEPRO/UFS, 2016. p.
300-310. Disponivel em: https://ri.ufs.br/jspui/handle/riufs/7657. Acesso em: 25 jan. 2026.

LIU-XU, L. et al. Harnessing green helpers: nitrogen-fixing bacteria and other beneficial
microorganisms in plant—-microbe interactions for sustainable agriculture. Horticulturae, v.
10, n. 6, p. 621, 2024. https://doi.org/10.3390/horticulturae1006062 1

LONGA, C. M. O. et al. Plant organ and sampling time point determine the taxonomic
structure of microbial communities associated to apple plants in the orchard environment.
Microbiological Research, v. 258, p. 126991, 2022.
https://doi.org/10.1016/j.micres.2022.126991

LU, P. et al. Profiles of Bacillus spp. isolated from the rhizosphere of Suaeda glauca and their
potential to promote plant growth and suppress fungal phytopathogens. Journal of
Microbiology and Biotechnology, v. 31, n. 9, p. 1231, 2021.
https://doi.org/10.4014/jmb.2105.05010

MARCHAO, R. L. et al. Improving soybean development and grain yield by complementary
inoculation with growth-promoting bacteria Azospirillum, Pseudomonas, Priestia, and
Bacillus. Plants, v. 14, n. 3, p. 402, 2025. https://doi.org/10.3390/plants 14030402

MENDES, R.; GARBEVA, P.; RAAIJIMAKERS, J. M. The rhizosphere microbiome:
significance of plant beneficial, plant pathogenic, and human pathogenic
microorganisms. FEMS Microbiology Reviews, v. 37,n. 5, p. 634-663, 2013.
https://doi.org/10.1111/1574-6976.12028

MONDOL, M. A. M.; SHIN, H. J.; ISLAM, M. T. Diversity of secondary metabolites from
marine Bacillus species: chemistry and biological activity. Marine Drugs,v. 11, n. 8, p. 2846-
2872, 2013. https://doi.org/10.3390/md 11082846

MONTENEGRO, K. O. R. et al. Initial growth of Dalbergia nigra (Vell.) Allemao ex Benth
influenced by the use of inoculants and current land uses. Infernational Journal of


https://doi.org/10.3389/fmicb.2024.1342331
https://doi.org/10.1111/nph.18199
https://doi.org/10.3390/agronomy13092437
https://doi.org/10.1038/s41467-024-47755-x
https://ri.ufs.br/jspui/handle/riufs/7657
https://doi.org/10.3390/horticulturae10060621
https://doi.org/10.1016/j.micres.2022.126991
https://doi.org/10.4014/jmb.2105.05010
https://doi.org/10.3390/plants14030402
https://doi.org/10.1111/1574-6976.12028
https://doi.org/10.3390/md11082846

16

Environmental Studies, v. 81, n. 2, p. 764-780, 2024.
https://doi.org/10.1080/00207233.2024.2313344

NAIR, S. R.; DEVL S. S.; RAJ, M. R. et al. Bioprospecting of serratiopeptidase-producing
bacteria from different sources. Frontiers in Microbiology, v. 15, p. €1382816, 2024.
https://doi.org/10.3389/fmicb.2024.1382816

NICHIO, B. T. de L. et al. Exploring diazotrophic diversity: unveiling Nif core distribution
and evolutionary patterns in nitrogen-fixing organisms. BMC Genomics, v. 26, n. 1, p. 81,
2025. https://doi.org/10.1186/s12864-024-10994-9

O’CALLAGHAN, M.; BALLARD, R. A.; WRIGHT, D. Soil microbial inoculants for
sustainable agriculture: limitations and opportunities. Soil Use and Management, v. 38, n. 3,
p. 1340-1369, 2022. https://doi.org/10.1111/sum.12811

OLANREWAIJU, O. S.; GLICK, B. R.; BABALOLA, O. O. Mechanisms of action of plant
growth promoting bacteria. World Journal of Microbiology and Biotechnology, v. 33,n. 11, p.
197, 2017. https://doi.org/10.1007/s11274-017-2364-9

OLIVEIRA, E. P. de et al. Humic substances and plant growth-promoting bacteria enhance
corn (Zea mays L.) development. South African Journal of Botany, v. 166, p. 539-549, 2024.
https://doi.org/10.1016/j.sajb.2024.01.031

ORGANIZACAO MUNDIAL DA SAUDE. Plano de agio conjunto de Saude Unica (2022-
2026): trabalhando juntos pela saude dos seres humanos, dos animais, das plantas e do meio
ambiente. Genebra: OMS, 2022. Disponivel em:
https://www.who.int/publications/i/item/9789240059139. Acesso em: 1 abr. 2026.

PINTO, L. F. DA S. Bioprospeccao de actinobactérias endofiticas com potencial
antimicrobiano isoladas de Theobroma cacao. Sao Carlos: Universidade Federal de Sao
Carlos, 2023.

PEREIRA, E. J. M. C. et al. Biocontrol potential of Serratia marcescens (B8) and Bacillus sp.
(B13) isolated from urban mangroves in Raposa, Brazil. Life, v. 13, n. 10, p. 2036, 2023.
https://doi.org/10.3390/1ife13102036

PHILIPPOT, L. et al. Going back to the roots: the microbial ecology of the
rhizosphere. Nature Reviews Microbiology, v. 11, n. 11, p. 789-799, 2013.
https://doi.org/10.1038/nrmicro3109

PREFEITURA DE ARACAJU. Prefeitura apresenta projeto de criacdo da Reserva
Extrativista Mangabeiras. Aracaju, 28 de maio de 2022. Disponivel em:
https://www.aracaju.se.gov.br/noticias/95297/prefeitura_apresenta_projeto_de_criacao_da_re
serva_extrativista_mangabeiras.html. Acesso em: 01 set. 2024.

PROCOPIO, S. de O. et al. Sealba: regido de alto potencial agricola no Nordeste brasileiro.
2019. Disponivel em: http://www.infoteca.cnptia.embrapa.br/infoteca/handle/doc/1115857.
Acesso em: 25 jan. 2026.

PURKAYASTHA, G. et al. Evaluation of the biocontrol efficacy of a Serratia marcescens
strain indigenous to tea rhizosphere for the management of root rot disease in tea. PloS One,
v. 13, n. 2, p. 0191761, 2018. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0191761



https://doi.org/10.1080/00207233.2024.2313344
https://doi.org/10.3389/fmicb.2024.1382816
https://doi.org/10.1186/s12864-024-10994-9
https://doi.org/10.1111/sum.12811
https://doi.org/10.1007/s11274-017-2364-9
https://doi.org/10.1016/j.sajb.2024.01.031
https://www.who.int/publications/i/item/9789240059139
https://doi.org/10.3390/life13102036
https://doi.org/10.1038/nrmicro3109
https://www.aracaju.se.gov.br/noticias/95297/prefeitura_apresenta_projeto_de_criacao_da_reserva_extrativista_mangabeiras.html
https://www.aracaju.se.gov.br/noticias/95297/prefeitura_apresenta_projeto_de_criacao_da_reserva_extrativista_mangabeiras.html
http://www.infoteca.cnptia.embrapa.br/infoteca/handle/doc/1115857
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0191761

17

RENGANATHAN, P. et al. Nitrogen fixation by diazotrophs: a sustainable alternative to
synthetic fertilizers in hydroponic cultivation. Sustainability, v. 17, n. 13, p. 5922, 2025.
https://doi.org/10.3390/sul7135922

ROWINSKA, P. et al. Physicochemical determinants of storage stability in spore-based
bacterial biopreparations for agricultural use. Applied Sciences, v. 15, n. 22, p. 11856, 2025.
https://doi.org/10.3390/app152211856

SALAMONE, I. Inoculagdo de trigo com Azospirillum brasilense e Pseudomonas
fluorescens: impacto na produgdo e microflora cultivavel da rizosfera. European Journal of
Soil Biology, v. 45, p. 44-51, 2008. https://doi.org/10.1016/1.ejs0bi.2008.11.001

SCHISLER, D. A. et al. Formulation of Bacillus spp. for biological control of plant
diseases. Phytopathology, v. 94,n. 11, p. 1267-1271, 2004.
https://doi.org/10.1094/PHYTO.2004.94.11.1267

SERGIPE. Decreto n° 12.723, de 20 de janeiro de 1992. Institui a Mangabeira, como Arvore
Simbolo do Estado de Sergipe. Diario Oficial do Estado de Sergipe, Aracaju, 20 jan. 1992.

SHARPTON, T. J. An introduction to the analysis of shotgun metagenomic data. Frontiers in
Plant Science, v. 5, p. 209, 2014. https://doi.org/10.3389/fpls.2014.00209

SI, P. et al. Rhizosphere microenvironments of eight common deciduous fruit trees were
shaped by microbes in northern China. Frontiers in Microbiology, v. 9, p. 3147, 2018.
https://doi.org/10.3389/fmicb.2018.03147

SILVA JUNIOR, J. F. da et al. Hancornia speciosa: mangaba. In: CORADIN, L.;
CAMILLO, J.; PAREYN, F. G. C. (orgs.). Espécies nativas da flora brasileira de valor

econdémico atual ou potencial: Plantas para o futuro — Regido Nordeste. Brasilia: MMA,
2018.v. 1, p. 177-192.

SILVA, J. M. R. et al. Bactérias endofiticas e seu potencial para a promogao do crescimento
de cana-de-aglicar: uma revisao de literatura. 2021. Disponivel em:
https://repositorio.ifgoiano.edu.br/handle/prefix/1605. Acesso em: 25 jan. 2026.

SILVA, T. F. da et al. Bacterial community associated with the trunk latex of Hancornia
speciosa Gomes (Apocynaceae) grown in the northeast of Brazil. Antonie Van Leeuwenhoek,
v. 99, n. 3, p. 523-532, 2011. https://doi.org/10.1007/s10482-010-9520-7

SITTER, L. et al. Serratia-based toxin cluster elements are associated with a type I fimbria.
MicrobiologyOpen, v. 13, n. 1, p. €1395, 2024. https://doi.org/10.1002/mbo3.1395

SLEATOR, R. D.; SHORTALL, C.; HILL, C. Metagenomics. Letters in Applied
Microbiology, v. 47,n. 5, p. 361-366, 2008. https://doi.org/10.1111/1.1472-
765X.2008.02444 .x

SUTARIATI, G. A. K. et al. Biological seed treatment for controlling anthracnose disease of
hot pepper. International Journal of Sustainable Tropical Agricultural Sciences, v. 1,n. 1, p.
243231, 2014.


https://doi.org/10.3390/su17135922
https://doi.org/10.3390/app152211856
https://doi.org/10.1016/j.ejsobi.2008.11.001
https://doi.org/10.1094/PHYTO.2004.94.11.1267
https://doi.org/10.3389/fpls.2014.00209
https://doi.org/10.3389/fmicb.2018.03147
https://repositorio.ifgoiano.edu.br/handle/prefix/1605
https://doi.org/10.1007/s10482-010-9520-7
https://doi.org/10.1002/mbo3.1395
https://doi.org/10.1111/j.1472-765X.2008.02444.x
https://doi.org/10.1111/j.1472-765X.2008.02444.x
https://doi.org/10.1111/j.1472-765X.2008.02444.x

18

TELES, E. A. P. et al. Characterization and evaluation of potential halotolerant phosphate
solubilizing bacteria from Salicornia fruticosa rhizosphere. Frontiers in Plant Science, v. 14,
p. 1324056, 2024. https://doi.org/10.3389/fpls.2023.1324056

TSOTETSI, T. et al. Bacillus for plant growth promotion and stress resilience: what have we
learned?. Plants, v. 11, n. 19, p. 2482, 2022. https://doi.org/10.3390/plants11192482

VERMELHO, A. B. et al. Microbial bioinputs in Brazilian agriculture. Journal of Integrative
Agriculture, 2025 v. 25, n. 2 p. 21 https://doi.org/10.1016/1.j1a.2025.09.013

WANG, Y. et al. Metagenomic functional shifts to plant induced environmental changes.
Frontiers in Microbiology, v. 10, 461751, 2019.

WENSEL, C. R. et al. Next-generation sequencing: insights to advance clinical investigations
of the microbiome. The Journal of Clinical Investigation, v. 132, n. 7, 2022.
https://doi.org/10.1172/JC1154944

WU, L. et al. Pore-scale mass transfer heterogeneity shapes nutrient accessibility and

functional assembly in porous microbial ecosystems. The ISME Journal,v. 19, n. 1, p.
wraf205, 2025. https://doi.org/10.1093/ismejo/wraf205

WU, L. et al. Plant-microbe rhizosphere interactions mediated by Rehimannia glutinosa root
exudates under consecutive monoculture. Scientific Reports, v. 5,n. 1, p. 15871, 2015.
https://doi.org/10.1038/srep15871

XIANG, N.; LAWRENCE, K. S.; DONALD, P. A. Biological control potential of plant
growth-promoting rhizobacteria suppression of Meloidogyne incognita on cotton and

Heterodera glycines on soybean: A review. Journal of Phytopathology, v. 166, n. 7-8, p. 449-
458, 2018. https://doi.org/10.1111/jph.12712

XU, J. et al. The structure and function of the global citrus rhizosphere microbiome. Nature
Communications, v. 9, n. 1, p. 4894, 2018.

Yadav, A., Kour, D., Kaur, T., Devi, R., Yadav, A., Dikilitas, M., Abdel-Azeem, A.,
Ahluwalia, A., & Saxena, A. (2021). Biodiversity, and biotechnological contribution of
beneficial soil microbiomes for nutrient cycling, plant growth improvement and nutrient

uptake. Biocatalysis and agricultural biotechnology, 33,
102009. https://doi.org/10.1016/j.bcab.2021.102009

ZAHEER, A. et al. Association of plant growth-promoting Serratia spp. with the root nodules
of chickpea. Research in Microbiology, v. 167, n. 6, p. 510-520, 2016.
https://doi.org/10.1016/j.resmic.2016.04.001

ZAPATA-NARVAEZ, Y. et al. Bacillus subtilis Bs006 formulations: storage stability,
biological activity and endophytism in vegetables. Chilean Journal of Agricultural & Animal
Sciences, v. 40, n. 1, p. 81-90, 2024. http://dx.doi.org/10.29393/chjaas40-8bsyd60008

ZHALNINA, K. et al. Dynamic root exudate chemistry and microbial substrate preferences
drive patterns in rhizosphere microbial community assembly. Nature Microbiology, v. 3, n. 4,
p. 470-480, 2018. https://doi.org/10.1038/s41564-018-0129-3



https://doi.org/10.3389/fpls.2023.1324056
https://doi.org/10.3390/plants11192482
file:///C:/Users/Ana/Downloads/v.%2025,%20n.%202
https://doi.org/10.1016/j.jia.2025.09.013
https://doi.org/10.1172/JCI154944
https://doi.org/10.1093/ismejo/wraf205
https://doi.org/10.1038/srep15871
https://doi.org/10.1111/jph.12712
https://doi.org/10.1016/j.bcab.2021.102009
https://doi.org/10.1016/j.resmic.2016.04.001
http://dx.doi.org/10.29393/chjaas40-8bsyd60008
https://doi.org/10.1038/s41564-018-0129-3

19

4. ARTIGO 1
PERFIL GENETICO E PROSPECCAO TECNOLOGICA DE BACILLUS SPP. PARA
PROMOCAO DE CRESCIMENTO VEGETAL: UMA REVISAO SISTEMATICA

RESUMO

As bactérias promotoras de crescimento vegetal atuam em processos-chave, como fixagdo
bioldgica de nitrogénio, solubilizagdo de fosfatos, produgdo de fitormdnios e aumento da
eficiéncia de uso de nutrientes, influenciando diretamente o crescimento e a produtividade das
culturas. Entre essas bactérias, o género Bacillus destaca-se pela capacidade de formar esporos,
pela versatilidade metabdlica e pela producao de metabolitos secundarios com efeitos sobre a
promogdo de crescimento e o biocontrole, o que explica seu uso em inoculantes e outros
bioprodutos agricolas. Apesar do avanco de abordagens gendmicas ¢ de bioinformatica, a
relacdo entre genes, vias metabolicas e efeitos fenotipicos ainda ¢ apresentada de forma
fragmentada. Em alguns estudos, relata-se promocao de crescimento mediada por Bacillus spp.,
sem integrar os dados genéticos, funcionais e tecnoldgicos disponiveis. Este estudo teve como
objetivo sintetizar criticamente as evidéncias sobre genes e mecanismos de Bacillus associados
a promog¢ao do crescimento vegetal, articulando informagdes moleculares com a prospec¢ao
tecnologica em patentes. Assim, foi conduzida uma revisdo sistematica em bases cientificas
(Scopus e Web of Science) e uma prospeccao tecnologica em bancos de patentes (Lens.org),
permitindo mapear o estado da arte, quanto as caracteristicas genéticas, fisioldgicas através da
prospeccao de genes e rotas metabodlicas relacionados a promogao de crescimento, bem como
identificar aplicagdes tecnologicas envolvendo Bacillus na agricultura. Identificou-se genes
ligados a assimilagdo de nutrientes, a producgdo de fitormdnios, a sintese de lipopeptideos e a
formagdo de siderdforos, além de eixos tecnoldgicos baseados em bioprodutos microbianos e
ferramentas de agricultura de precisdo. Em conjunto, a sintese proposta reforga a relevancia de
integrar gendmica e inovag¢do tecnoldgica para orientar o desenvolvimento de novos
bioprodutos agricolas.

Palavras-chave: Bioinsumos, metagenomica, rizosfera, endoéfitos, microbioma do solo,
compostos organicos volateis (COVs).

4.1. Introducao

As Dbactérias promotoras de crescimento vegetal (Plant Growth-Promoting
Rhizobacteria - PGPR) constituem um grupo funcional central na microbiota associada a
plantas, atuando em processos-chave, como a fixagdo bioldgica de nitrogénio, a solubilizacao e
mobilizacdo de fosfatos e a sintese de fitormdnios, os quais modulam diretamente o
crescimento, o desenvolvimento e a fisiologia vegetal (Chinnaswamy et al., 2018; Gongalves
et al., 2025). A aplicacdo dessas rizobactérias em formulagdes de bioprodutos agricolas tem se
intensificado em fun¢do de sua capacidade de alterar a dindmica de nutrientes no solo,
incrementar a eficiéncia de uso de insumos e impactar parametros produtivos das culturas
(Pérez-Montafio et al., 2014).

O género Bacillus spp. destaca-se entre as PGPR pela elevada versatilidade metabdlica,
pela formagdo de esporos altamente resistentes e pela capacidade de produzir intimeros
metabolitos secundarios, incluindo lipopeptideos, sideréforos e reguladores de crescimento, que
atuam tanto na promogao de crescimento quanto no biocontrole de fitopatdgenos. Apesar desse
potencial biotecnoldgico, os mecanismos moleculares que regem a interacao planta—Bacillus
permanecem parcialmente elucidados, no que se refere a integragdo entre genes, vias
metabolicas e fungdes ecologicas no ambiente rizosférico (Tsotetsi ef al., 2022).

As interagdes sao mediadas por redes complexas de sinalizagdo envolvendo metabolitos
secundarios, compostos organicos volateis e fitormonios de origem bacteriana e vegetal
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(Nourelhouda et al., 2025). Agrupamentos génicos de sintese ndo ribossdmica e rotas
biossintéticas especificas podem ser diferencialmente expressos em resposta a sinais da planta
hospedeira, modulando tanto a composi¢do quanto a funcdo da comunidade microbiana
associada. Paralelamente, abordagens de gendmica comparativa e ferramentas de
bioinformatica tém permitido identificar novos genes, operons e vias metabolicas envolvidas
na producgdo de compostos bioativos de interesse agricola (Fazle Rabbee; Baek, 2020; Zhang et
al., 2022).

No entanto, o aumento do volume de dados gendmicos e metaboldmicos nao tem sido
acompanhado por sinteses integradoras capazes de conectar, de forma sistematica, informagdes
génicas, rotas metabolicas e evidéncias funcionais de promocdo de crescimento vegetal por
Bacillus spp. Nesse cendrio, torna-se necessaria uma abordagem que consolide esses dados,
articulando a dimensao molecular e metabolica com a prospecg¢ao tecnoldgica em patentes, de
modo a subsidiar o desenvolvimento de novos bioprodutos e estratégias de manejo baseadas em
Bacillus spp.

4.2. Material e Métodos

4.2.1. Prospeccio cientifica

A prospeccdo cientifica para esta revisao sistematica foi realizada em 26 de margo de
2025, nas bases de dados Web of Science e Scopus. As buscas foram aplicadas aos campos de
titulo, resumo e palavras-chave, utilizando combinac¢des de termos relacionados ao género
Bacillus, a promoc¢do do crescimento vegetal e a componentes genéticos e metabolicos, por
meio de operadores booleanos.

A combinagdo de palavras-chave com operadores ldgicos booleanos utilizada foi:
("Bacillus" AND ("plant growth promotion" OR "plant growth-promoting” OR "PGPR")) AND
(gene OR metabolite OR pathway). Nao houve restricdo quanto ao ano de publicagdo dos
estudos recuperados. O procedimento de busca booleana e as etapas de refinamento estdo
apresentados no fluxograma ilustrado na Figura 1.

Scopus: 69 artigos
s Web of Science: 73
artigos

Prospec¢io cientifica

|

Carregamento de dados

Remocio de duplicados

Aplicacdo de critérios de
inclusdo/exclusao

Apos a remocio de dados
107 registros tnicos
Apos os critérios de
inclusdo/exclusao: 41

artigos analisados

!

Analises
—_— Bibliométricas

Figura 1. Procedimento de busca booleana para estudos envolvendo Bacillus sp. associados a
promocao de crescimento vegetal.

Os registros obtidos foram exportados em formato BibTeX e processados no ambiente
RStudio, com o auxilio do pacote Bibliometrix (Aria; Cuccurullo, 2017). Posteriormente, os
estudos passaram por uma etapa inicial de triagem baseada na leitura de titulos e resumos,
seguida da aplicacao dos critérios de inclusdo e exclusdo descritos a seguir.

Critérios de inclusio
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Foram incluidos no estudo os artigos que atenderam simultaneamente aos seguintes
critérios:
1. Objeto de estudo: pesquisas experimentais cujo foco principal envolvesse microrganismos
do género Bacillus.

ii.  Tema central: estudos que abordassem metabolitos e/ou genes de Bacillus associados a
promogao do crescimento vegetal.

iii.  Interagdo planta—microrganismo: trabalhos que avaliassem compostos ou mecanismos de
interagdo entre Bacillus spp. e plantas, com efeitos mensuraveis sobre o crescimento ou o
desenvolvimento vegetal, tais como aumento de biomassa, comprimento radicular, vigor ou
fisiologia.

iv.  Disponibilidade e qualidade: artigos originais, revisados por pares e disponiveis em texto
completo.

Critérios de exclusao
Foram excluidos os estudos que se enquadraram em uma ou mais das seguintes
condi¢des:

i.  Foco divergente: trabalhos cujo objeto principal ndo envolvesse Bacillus como
microrganismo de interesse.

ii. Temas distintos: estudos centrados exclusivamente em antagonismo microbiano,
patogenicidade ou respostas a estresses bidticos e abidticos, exceto quando tais abordagens
foram complementares e acompanhadas de resultados claros de promog¢ao do crescimento
vegetal.

iii.  Tipo de publicagdo: artigos de revisao, resumos de congressos, capitulos de livros, teses ou
dissertacdes sem dados experimentais originais.

iv.  Relevancia limitada: estudos nos quais ndo foi possivel distinguir, de forma clara,
metabolitos ou genes associados a promogao do crescimento vegetal daqueles relacionados
predominantemente a defesa vegetal ou a interacao patogénica.

v.  Acesso: estudos nao disponiveis integralmente por meio da Universidade Federal de
Sergipe ou da plataforma Periddicos CAPES, inviabilizando a andlise completa do
contetdo.

Ap0s a aplicacdo dos critérios de inclusdo e exclusdo, o conjunto final de artigos
selecionados foi submetido as etapas de extragdo, organizacao e analise dos dados.

4.2.2. Analise de dados

As informagdes obtidas a partir da leitura integral dos artigos incluidos na revisdo
sistematica foram sistematizadas e codificadas em planilhas no Microsoft Excel, permitindo a
organizagdo padronizada dos dados e a posterior andlise comparativa entre os registros. Essa
etapa envolveu andlises descritivas e bibliométricas, contemplando a quantificagdo de
frequéncias, a identificagdo de padrdes recorrentes e a comparagdo entre categorias tematicas.

Ferramentas do pacote Bibliometrix foram utilizadas para apoiar a analise exploratoria
dos dados, incluindo a avaliagdo da recorréncia de termos, autores e paises, bem como a
organizac¢do de informacdes relacionadas as redes tematicas descritas na literatura.

Foram extraidos dados referentes aos genes de Bacillus spp. associados a promog¢ao do
crescimento vegetal, aos locais de isolamento das bactérias, aos hormonios e metabolitos
citados, as espécies bacterianas estudadas, as espécies vegetais utilizadas nos ensaios, aos genes
expressos pelas plantas na presenca de Bacillus spp. e aos efeitos de promog¢ao do crescimento
vegetal reportados nos estudos.

Os resultados dos ensaios de promogao do crescimento vegetal mediada por Bacillus
spp. foram classificados em categorias funcionais, definidas a partir da integracdo entre
literatura prévia e leitura critica dos artigos incluidos. As categorias adotadas foram: (i)
atividade hormonal e metabélica, (ii) indug¢do de genes promotores de crescimento vegetal, (iii)
funcdes diretamente relacionadas ao desenvolvimento vegetal e (iv) solubilizacdo e fixacao de
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nutrientes (Tabela 1). Um mesmo estudo pode ser enquadrado em mais de uma categoria
funcional, sempre que os resultados apresentados contemplaram multiplos mecanismos de agao.

Tabela 1. Funcdes associadas a promocdo de crescimento de plantas inoculadas com Bacillus.

Categoria Fungao

Atividade Atividade hormonal; promogao do crescimento vegetal por AIA;
hormonal e via metabolitos PGP; biossintese de metabodlitos secundarios;
metabolica compostos bioativos; acido indol-3-acético via do 4cido indol-3-

pirivico; ativagdo de 4acidos; via atividade antioxidante;
producdo de siderdforos.

Indugdo de Genes Vigor vegetal induzido por GAs; regulacdo génica; sintese de

promotores de genes funcionais.

crescimento

Promocao de Desenvolvimento e vigor da planta; crescimento da parte aérea;
crescimento desenvolvimento da raiz e da parte aérea.

Solubilizag¢ao e Solubilizacdo de nutrientes; fixagdo de nutrientes; assimilagao
fixagdo de de nitrato.

nutrientes

Nao encontrado Nao encontrado; os mecanismos subjacentes as interacdes

planta-bactéria permanecem nucleares.

4.2.3. Prospeccao funcional dos genes

Os genes mencionados nos artigos incluidos na revisao sistematica foram listados na
Tabela Suplementar 1. A origem dos genes, microbiana ou vegetal, foi identificada por meio
de consultas ao banco de dados National Center for Biotechnology Information (NCBI),
utilizando a categoria Genes, com base na descri¢do do gene, no produto proteico codificado e
nas anotagdes funcionais disponiveis.

Considerando a frequéncia de ocorréncia dos genes nos diferentes estudos analisados,
foi elaborada uma sintese contendo os 20 genes mais recorrentes na literatura. Para essa etapa,
cada gene foi contabilizado uma tUnica vez por artigo, independentemente do niimero de
mencdes no texto, e denominagdes sindnimas ou variantes nomenclaturais foram padronizadas
com base na nomenclatura adotada pelo NCBL

Os genes selecionados foram caracterizados quanto ao tipo funcional, sendo
classificados em categorias como enzimas, proteinas transportadoras, reguladores
transcricionais ou proteinas associadas a vias metabdlicas especificas, conforme a informagao
disponivel nas anotagdes do NCBI. Adicionalmente, foi registrada a fung¢do bioldgica atribuida
a cada gene e o microrganismo de referéncia no qual o gene foi descrito.

A prospeccao funcional dos genes permitiu relacionar os dados genéticos as categorias
funcionais de promoc¢ao do crescimento vegetal adotadas neste estudo (Tabela 1), contribuindo
para a integracdo entre genes, vias metabdlicas e mecanismos associados a promocao do
crescimento vegetal mediada por Bacillus spp.

4.2.4. Prospeccio tecnologica

A prospecgao de patentes foi conduzida com abordagem quantitativa, considerando
registros nacionais e internacionais de tecnologias associadas a genes e metabolitos de Bacillus
spp. relacionados a promogdo do crescimento vegetal. A busca foi realizada em 9 de junho de
2025, na plataforma Lens (The Lens, 2025. <https://www.lens.org/>).

O objetivo dessa etapa foi identificar e mapear patentes envolvendo microrganismos do
género Bacillus e seus metabdlitos aplicados a promog¢do do crescimento vegetal. A consulta
foi realizada no campo ““Patents-Search”, abrangendo informagdes de titulo, resumo e texto
completo dos documentos patentarios.
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A combinagdo de palavras-chave com operadores booleanos utilizada foi: (Bacillus
AND "growth promotion" AND (bioinput OR "biological input")). Nao foram aplicadas
restrigdes quanto ao periodo de deposito, sendo considerados todos os registros disponiveis na
plataforma até a data da busca.

Apo0s a recuperacao dos documentos, foi realizado um mapeamento tecnoldgico com
base em analises quantitativas disponibilizadas pela aba “Analyses” do Lens. Nessa etapa,
foram avaliados indicadores como a evolucao temporal dos depodsitos, os principais paises ou
jurisdi¢des, os depositantes mais recorrentes e as classificacdes tecnologicas associadas as
patentes.

4.3. Resultados

4.3.1. Bibliometria

A prospeccao cientifica sobre os mecanismos genéticos de Bacillus spp. na promogao
do crescimento vegetal resultou na identificacio de 107 artigos cientificos, sendo 73
recuperados na Web of Science e 69 na Scopus. Apds a remocao de duplicatas, o conjunto final
de estudos foi analisado segundo os critérios metodoldgicos previamente estabelecidos. As
andlises bibliométricas foram conduzidas com o pacote Bibliometrix, contemplando
indicadores como nimero de publicagdes por ano, nimero de citagdes, produtividade e impacto
de autores, colaboracgdo entre paises e tendéncias temporais da produgao cientifica.

10

Numero de artigos

2005 2010 2015 2020 2025
Ano de Publicagdo

Figura 2. Distribuicao temporal de artigos cientificos sobre genes € mecanismos de Bacillus
spp. associados a promog¢ao do crescimento vegetal (2004-2025).

Conforme apresentado na Figura 2, os primeiros estudos sobre os mecanismos genéticos
de Bacillus spp. associados a promogao do crescimento vegetal foram publicados em 2004, com
crescimento discreto até 2015. Entre 2016 e 2018, observou-se uma leve redu¢do na produgao
anual, possivelmente relacionada a transi¢ao metodologica da area, marcada pela consolidacao
de técnicas de sequenciamento gendmico e abordagens dmicas. A partir de 2018, verificou-se
um aumento expressivo e continuo das publicagdes, com pico entre 2021 e 2025, refletindo o
avanco da gendmica microbiana e o interesse crescente por bioprodutos agricolas.

Esse periodo de expansdo coincide com a maior concentracdo de publicagcdes dos
autores mais produtivos da area (Figura 3).
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Figura 3. Produgdo de autores ao longo do tempo em estudos sobre Bacillus sp. e promogao do
crescimento vegetal (2013-2023).

Autores como Gao X, Wu H (Gao et al, 2013) e Khan (Sharma et al., 2021)
apresentaram produgdo continua ao longo do tempo, indicando grupos de pesquisa consolidados
e com atuacao prolongada no tema. Em contraste, autores como Li Y, Wang G, Wang D e Wang
Z intensificaram suas publicagdes principalmente apos 2018, acompanhando o crescimento
acelerado da érea.

Pesquisadores como Yang X e Xie Y se destacaram a partir de 2021, periodo que
também marca o aumento do numero de citagdes por ano, sugerindo maior visibilidade e
impacto cientifico dos estudos. O tamanho dos pontos na Figura 3 representa o nimero de
artigos publicados por autor em determinado ano, enquanto a intensidade da coloracdo reflete
a frequéncia de citagdes, evidenciando que o impacto cientifico mais significativo se concentra
nos anos mais recentes.

Longitude

Latitude

Figura 4. Mapa de colaboracao cientifica entre paises em estudos sobre Bacillus sp. € promogao
do crescimento vegetal.

Com a analise das redes de colaboragdo internacional (Figura 4), observou-se que a
China concentra o maior numero de publicagdes e colaboragdes cientificas, configurando-se
como o principal polo de producdo na area. Observa-se ainda uma colaborag¢ao ativa entre China
e India, o que reflete investimentos estratégicos em biotecnologia agricola e no
desenvolvimento de bioinsumos. Esse aumento da produgdo cientifica acompanha, de forma
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consistente, o crescimento da producdo tecnoldgica agricola, reforcando a conexdo entre
pesquisa académica e aplicagdo pratica.

Entre os estudos analisados, foram identificadas 17 espécies de microrganismos do
género Bacillus, avaliadas em ensaios envolvendo 16 espécies vegetais distintas. Entre as
plantas hospedeiras, destacam-se Arabidopsis thaliana (n = 6) e Solanum lycopersicum (n=>5),
amplamente utilizadas como modelos experimentais para a investigagdo de mecanismos
moleculares e genéticos.

A partir dos dados dos estudos, verificou-se que 18 deles nao especificaram os tecidos
utilizados para o isolamento dos microrganismos, evidenciando uma lacuna relevante na
literatura. Entre os nichos de isolamento reportados, a rizosfera e as raizes concentraram a maior
parte das andlises de interagcdes génicas, ao passo que estruturas aéreas das plantas, como folhas,
frutos e caules, ndo foram mencionadas em nenhum dos estudos, evidenciando uma lacuna na
investigacao de outros tecidos vegetais.

Entre os microrganismos mais frequentemente investigados, destacam-se Bacillus
megaterium (atualmente classificado no género Priestia), B. subtilis e Bacillus sp., associados
principalmente a 4. thaliana, S. lycopersicum ¢ Zea mays (Figura 5).
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Figura 5. Relacdo entre espécies de Bacillus sp., plantas hospedeiras e tecidos de isolamento
reportados nos estudos analisados.

Dentre as espécies relatadas, B. subtilis e B. velezensis foram as mais frequentes, ambas
identificadas em nove estudos (Tabela Suplementar 2). Essa predominancia esta diretamente
relacionada & maior quantidade de genes associados a promocdo do crescimento (GAPC)
descritos para essas espécies, indicando que a recorréncia de investigagdo favorece a
identificacdo de rotas genéticas e metabolicas de interesse.

Foram encontrados trabalhos que incluem analises gendmicas em suas metodologias;
porém, a maioria ndo estabelece associagcdes diretas entre os genes identificados e os
mecanismos de promoc¢do do crescimento vegetal, nem descreve de forma clara as rotas
genéticas envolvidas. Evidéncias experimentais, como testes com enzimas, que sustentam os
dados genéticos, foram observadas apenas para B. megaterium, Bacillus sp., B. firmus, B.
aryabhattai (atualmente classificado no género Priestia) e B. circulans, reforgando a existéncia
de uma lacuna entre a gera¢ao de dados gendmicos e sua validagdo funcional.
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4.3.2. Regulacao do crescimento vegetal associado ao género Bacillus

A regulagdo do crescimento vegetal mediada por Bacillus spp. envolve a producdo de
fitormonios e metabolitos secundarios capazes de modular processos fisiologicos essenciais das
plantas, como elongacdo celular, diferenciagdo radicular, divisdo celular e absor¢do de
nutrientes (Dong et al., 2020). Esses mecanismos constituem uma das principais bases
funcionais da promog¢ao de crescimento vegetal (PGP) atribuida a bactérias rizosféricas e
endofiticas, sendo amplamente explorados no desenvolvimento de insumos agricolas.

As atividades hormonais e metabolicas associadas as vias bioquimicas de inducao de
fitormonios (Tabela 1) foram analisadas em 12 microrganismos, evidenciando um perfil
funcional fortemente relacionado a sintese de auxinas, giberelinas e citocininas, além da
producao de metabdlitos secundarios capazes de favorecer o crescimento e o vigor vegetal.

Na Figura 6, apresenta-se a distribuicao funcional dos genes associados a promogao de
crescimento em Bacillus spp., destacando categorias metabolicas ligadas a biossintese
hormonal, aquisi¢ao de nutrientes e produgdo de compostos bioativos.

Bacillus halotolerans

Bacillus subtilis

Bacillus pumilus 0.8
Bacillus velezensis

Bacillus firmus

Bacillus siamenensis 0.6
Bacilus safensis

Bacillus thuringiensis Gt
Bacillus cereus 04
Bacillus licheniformis

Bacillus megaterium

Bacillus xiamensis 0.2
Bacillus sp.

Bacillus amyloliquefaciens

Bacillus paralicheniformis 0
Bacillus atrophaeus

Bacillus albus

Bacillus altitudinis

Figura 6. Distribuicdo funcional dos genes de Bacillus spp. associados a promocao de
crescimento vegetal.

Entre os fitormdnios relatados nos artigos analisados, as auxinas foram as mais
frequentes (22) (Figura 7). A predominancia desse grupo hormonal reflete a relevancia da via
do 4cido indolacético (AIA) nos mecanismos de promog¢do de crescimento mediados por
Bacillus spp., especialmente no estimulo ao crescimento radicular, alongamento celular e
diferenciagao de tecidos.

As giberelinas, associadas ao alongamento de caules, germinagdo e floragdo, e as
citocininas, relacionadas a divisao celular e ao retardo da senescéncia, também foram
identificadas, embora com menor frequéncia. Além disso, sideroforos e mecanismos de
solubilizacdo e transporte de fosfato foram amplamente citados, ambos desempenhando papéis
complementares ao aumentar a disponibilidade e a absor¢do de nutrientes essenciais pelas
plantas.

Em alguns estudos, houve relato da producao de compostos organicos volateis (COV)
por espécies de Bacillus spp. Contudo, na maioria dos casos, as moléculas especificas nao foram
completamente caracterizadas. Foram mencionados principalmente componentes metabolicos
gerais, como piruvato, acido malico, acido citrico, auxinas e giberelinas (Figura 7, Tabela
Suplementar 2).
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Figura 7. Hormonios vegetais mais citados nas analises genéticas de Bacillus sp. nos artigos
inseridos na revisao sistematica.

Na andlise genética, evidenciou-se a presenga de diversos genes associados a
codificacdo de proteinas com funcdes metabdlicas essenciais, abrangendo processos como
metabolismo de aminoacidos, assimilagao e transporte de nutrientes, biossintese de fitormonios
e producdo de compostos bioativos (Tabela 2). Genes como /d (aldeido desidrogenase —
metabolismo intermedidrio e respiragdo), alsD (o-acetolactato descarboxilase — biossintese de
2,3-butanodiol, g/n glutamina sintase / metabolismo de nitrogénio), phoH (resposta ao estresse
por fosfato — regulado por Pho regulon), srf4A (sintese de surfactina — producao de lipopeptideo
sinalizador), estdo diretamente associados a biossintese de auxinas, a assimilagdo de nitrogénio,
a regulagdo de rotas metabdlicas centrais ¢ a produg¢do de lipopeptideos, sustentando
funcionalmente os mecanismos de promog¢ao de crescimento vegetal observados nos estudos
analisados.
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Tabela 2. Genes de bactérias identificados em Bacillus spp. e microrganismos relacionados, suas fungdes metabolicas e status de atividade.

Gene Descrigdo Gene/codificagao Microrganismo Status
ald Alanina desidrogenase Enzima Paenibacillus peoriae Ativo
alsD  Alfa-acetolactato descarboxilase Enzima Bacillus subtilis Ativo
dHaS  Aldeido desidrogenase DhaS Enzima Bacillus spizizenii Ativo
fhu Proteina de ligagcdo ao ATP do transportador ABC do ferricromo Transportador Streptococcus pyogenes Descontinuado
gin GTP 3',8-ciclase MoaA Enzima Bacillus altitudinis Ativo
glt Glutamato sintase Enzima Enterobacteria fago Ativo
isp Serina protease Isp Enzima Bacillus spizizenii Ativo
nar Subunidade beta do nitrato redutase A Enzima Escherichia coli Ativo
nat Arilamina N-acetiltransferase Enzima Mycobacterium bovis Descontinuado
nif Proteina iscU Enzima Streptococcus pyogenes Descontinuado
nirB  Subunidade grande da redutase do nitrito (NADH) Enzima Escherichia coli Ativo
phn Regulador putativo no operon phn Regulador Salmonella enterica Ativo
phoH  Proteina induzivel por privacdo de fosfato semelhante a PhoH Enzima Escherichia coli Ativo
ppsC  Poliketideo sintase de ftiocerol tipo I PpsC Enzima Mycobacterium canettii Ativo
pstA  Subunidade PstA da membrana do transportador ABC de fosfato Transportador Escherichia coli Ativo
srfAA  Surfactina peptideo sintetase ndo ribossomal Enzima Bacillus velezensis Ativo
TPRA Subunidade alfa da triptofano sintase Enzima Escherichia coli Ativo
yfiZ  Precursor da proteina permease YfiZ do sistema de transporte de sideroforos Transportador Escherichia coli Descontinuado
putativo
Genes associados a promogado de crescimento em Bacillus spp.
Genes Fungdo Aplicagdo

fhu, yfiZ, bacilibactina

trp cluster

nar, nif, nirB, gin

pstA, phn, phoH

dnak, groEL, opuA/C, proV/W/X
SrfAA, fengycin, surfactin

luxS, COVs

Sintese de auxinas (AIA)
Fixagdo e assimilag@o de nitrogénio
Solubilizagdo e transporte de fosfato

Sintese e transporte de sideroforos; aquisi¢do de ferro

Resposta ao estresse osmotico e ambiental
Producao de lipopeptideos e biossurfactantes
Producdo de compostos volateis de sinalizagdo

Nutri¢ao mineral; maior crescimento em solos pobres
Desenvolvimento radicular e arquitetura de raizes

Substitui parcialmente fertilizantes nitrogenados; maior biomassa
Absorgdo de fosforo pelas plantas
Tolerancia a seca e salinidade; maior estabilidade em campo

Biocontrole de patdgenos; promogao de colonizacao radicular

Comunicacdo

resisténcia

planta—microrganismo;

inducdo

sistémica de
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A partir desses genes, foi realizada a andlise de interacdo génica, na qual se
observou a formagao de agrupamentos funcionais distintos (Figura 8).
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Figura 8. Rede de interacdo génica construida a partir dos genes e suas interagdes
(esquerda) e de metabdlitos (direita). Conexdes obtidas no Cytoscape.

Destacam-se agrupamentos associados a transducao de sinal e a fosforilacao de
proteinas, representados principalmente pelos genes phoR, rcsC e envZ, que apresentaram
alta conectividade na rede, indicando papel central na regulagdo de respostas bacterianas
a variacdes ambientais (Hirakawa et al., 2020; Martin et al., 2017; Meng et al., 2021;
Kenney; Anand, 2020). Um agrupamento adicional, composto pelos genes mutS e mutL,
relaciona-se a processos de reparo de DNA, sugerindo mecanismos de manutengdo da
integridade gendmica que contribuem para a estabilidade funcional desses
microrganismos em ambientes variaveis (Yang, 2000; Lenhart et al., 2016; Pavlova et al.,
2020).

A andlise comparativa das correlacdes génicas refor¢a a importancia dos genes
pho e nar, ambos diretamente ligados a fosforilagao e a transdugado de sinais regulatorios,
evidenciando seu papel em sistemas de regulagdo bacteriana associados a promogado de
crescimento vegetal (Santos-Beneit, 2015; Lamarche et al., 2008; Shen et al., 2013;
Hamada; Soliman, 2023).

Com base nas informagdes genéticas, foi possivel identificar trés rotas metabolicas
principais (Figura 9). A primeira corresponde a rota metabdlica de aminoacidos e
compostos nitrogenados (A), envolvendo enzimas relacionadas a sintese e degradagao de
aminoacidos (ald, glt, TPRA) e ao processamento de nutrientes nitrogenados inorganicos
(nar, nirB).

A segunda rota refere-se a biossintese de metabdlitos secundarios e processos
fermentativos (Figura 9B), com destaque para a produgdo de acetoina via alsD e a sintese
de moléculas complexas, como lipopeptideos (s7f4A) e lipidios da parede celular (ppsC).
A terceira rota engloba mecanismos de transporte e aquisicdo de nutrientes essenciais
(Figura 9C), codificando transportadores (pst4) e reguladores (phoH, phn) envolvidos na
captacao de fosfato, ferro e no controle regulatorio das demais rotas metabolicas.

phoH

nat
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Figura 9 . Rotas metabodlicas com base em informagdes genéticas.

De forma integrada, o esquema metabodlico evidencia quatro eixos funcionais
centrais associados a promogao de crescimento vegetal: (1) aquisicao de ferro por genes
de sideroforos (fhu, yfiZ, bacilibactina); (ii) sintese de auxinas via o agrupamento trp,
relacionada a modulagdo da arquitetura radicular; (ii1) fixacao e assimilagcdo de nitrogénio
(nar, nif, nirB, gin); e (iv) solubilizacdo e transporte de fosfato (pst4, phn, phoH).

Mecanismos complementares, como genes relacionados a tolerancia a estresses
ambientais (dnak, groEL, opuAd/C, proV/W/X), producdo de lipopeptideos bioativos
(srfAA, fengicina, surfactina) e emissdo de COVs, atuam de forma sinérgica, promovendo
maior biomassa, vigor e adaptacdo das plantas, com elevado potencial de aplicagdo no
desenvolvimento de biofertilizantes e inoculantes agricolas sustentaveis.

4.3.3. Prospeccao tecnologica

A busca tecnoldgica resultou em 17 registros de patentes relacionados a aplicagdo
do microbioma e de bioinsumos em sistemas agricolas. Os primeiros depdsitos associados
ao tema ocorreram em 2010, com crescimento gradual ao longo da década seguinte.
Observou-se um pico no niumero de documentos publicados em 2022, seguido por uma
tendéncia de aumento continuo ao longo dos anos subsequentes (Figura 10). A analise
temporal sugere que a prospec¢do tecnologica voltada ao microbioma agricola e aos
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bioinsumos permanece em estagio emergente, demonstrando um cenario com elevado
potencial para a geragao de inovagdes futuras.

Numero de documentos

Data de publicacao

patente garantida g patente aplicada

Figura 10. Registros de depositos de patentes sobre espécies de microrganismos do
género Bacillus ao longo do tempo.

A patente aplicada (ou pedido de patente) € o estagio em que o inventor protocola
a inven¢do no 6rgao de propriedade intelectual. Nesse momento, a tecnologia ainda esta
em analise, o pedido recebe um nimero ¢ uma data de deposito, mas a exclusividade
ainda ndo ¢ garantida, podendo o pedido ser aceito ou negado apds o exame.

J4 a patente garantida (ou patente concedida) ¢ aquela que passou por toda a
avaliacdo e teve seus requisitos confirmados, como novidade, atividade inventiva e
aplicagdo industrial. Nesse estagio, o titular passa a ter o direito legal de exclusividade
sobre a invencao, podendo impedir que terceiros a utilizem sem autorizagao.

Com base na analise dos dados apresentados na Tabela Suplementar 2, foi possivel
identificar cinco eixos tecnoldgicos principais representados nas patentes analisadas, os
quais refletem diferentes abordagens para a aplicacio do microbioma e de
microrganismos benéficos na agricultura, conforme listados abaixo:

1. Compostos bioativos e bioestimulantes: este eixo inclui as patentes EUA
2024/0237645 A1, EUA 12185721 B2, EUA 11627740 B2, WO 2019/049044
Al, EP 3679049 B1, WO 2022/038625 A1 e US 2021/0059250 Al. Esses
documentos descrevem composicoes baseadas em compostos glicosidicos de
acidos graxos e bioestimulantes voltados ao controle de patogenos, a
promocgao do crescimento vegetal e a inducdo de mecanismos de defesa das
plantas.

1. Composicdes microbianas e métodos de cultivo: compreendem as patentes
WO 2025/193932 Al e WO 2024/215750 A2, que descrevem composi¢cdes
microbianas, bem como métodos de coleta, processamento e caracterizagao de
microbiomas. Destaca-se, nesse eixo, o uso de analises bioinformaticas e a
avaliacdo de fun¢des microbianas aplicadas a rizosfera, com potencial para o
desenvolvimento de consorcios microbianos direcionados.

1il. [ndices agronomicos baseados em microbioma: englobam as patentes EUA
12247968 B2, EUA 2022/0268756 Al, US 2025/0180538 Al e WO
2022/177765 Al, que abordam sistemas e métodos para a geracao de indices
agrondmicos derivados do microbioma. Esses sistemas utilizam a
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caracterizagdo estrutural e funcional de comunidades microbianas, aliada a
ferramentas de bioinformatica e modelos preditivos, para orientar
intervengdes agricolas mais precisas.

1v. Avaliagdo de praticas e insumos agricolas: incluem as patentes EUA
2022/0312661 A1, WO 2022/212156 Al e EUA 12161059 B2, que propdem
métodos de analise de amostras agricolas e integragcdo de dados
bioinformaticos para avaliacdo de praticas de manejo e insumos agricolas,
considerando variaveis espaciais e temporais.

V. Mapeamento espacial e intervengdes inteligentes: este eixo ¢ representado
pela patente US 2025/0336009 A1, que descreve sistemas de mapeamento
espacial de alta resolucdo do microbioma agricola, associados a modelos de
intervenc¢do agrondmica baseados em dados. A tecnologia inclui subsistemas
automatizados de amostragem, processamento ¢ andlise de informacgdes,
alinhando-se a abordagens de agricultura digital e de precisao.

De forma integrada, observa-se que os eixos relacionados a compostos bioativos,
composi¢des microbianas e produgao de bioestimulantes apresentam maior proximidade
com os mecanismos genéticos e metabdlicos discutidos anteriormente neste estudo,
especialmente aqueles associados a produgdo de fitormdnios, aquisicdo de nutrientes e
biossintese de metabdlitos secundarios por Bacillus spp. Em contraste, os eixos voltados
a modelagem de dados, indices agrondmicos € mapeamento espacial refletem uma
tendéncia crescente de digitalizacdo e integracdo de dados no manejo agricola, embora
apresentem menor aprofundamento em genes especificos ou vias metabolicas
microbianas.

Um aspecto critico identificado nesta revisao ¢ que 18 estudos ndo informaram o
local de isolamento das cepas bacterianas analisadas e, sobretudo, que nenhum trabalho
reportou isolados provenientes da parte aérea das plantas. Essa lacuna limita a
compreensdo integral da diversidade de interagdes planta—microrganismo, uma vez que
os vegetais produzem mais de 17.000 compostos volateis distribuidos entre diferentes
orgaos, incluindo folhas, flores e frutos (Dudareva et al., 2013). A auséncia dessa
abordagem representa uma oportunidade relevante para futuras pesquisas e inovagoes
tecnologicas no campo de bioprodutos.

4.4. Discussao

Com diferentes mecanismos genéticos, metabodlicos e de sinalizagdo de Bacillus
spp, € possivel compreender como se d4 a promogdo do crescimento vegetal. A seguir,
sao discutidos os principais aspectos funcionais relacionados a comunica¢ao molecular
planta—microrganismo, os genes e vias metabolicas envolvidos nesses processos, bem
como as implicagdes tecnologicas e as lacunas de pesquisa identificadas.

Comunicacio molecular e modulacao fisiologica das plantas

As interacdes gé€nicas entre microrganismos e plantas t€ém ganhado destaque em
razao de seu papel central na promogao do crescimento vegetal e na adaptagdo a condigdes
ambientais adversas. Grande parte dessas interacdes € mediada por compostos organicos
volateis (COVs) produzidos por cepas bacterianas, as quais atuam por meio do
reconhecimento de sinais quimicos pelas plantas, desencadeando respostas fisiologicas,
metabolicas e moleculares especificas (Zeriouh et al., 2013).
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Os COVs sao moléculas pequenas e lipofilicas que se difundem facilmente pelo
ar ¢ pelos poros do solo, atravessando membranas celulares sem necessidade de
transportadores especificos. A natureza lipofilica favorece a particdo espontinea na
bicamada lipidica, permitindo a entrada passiva em células de plantas e microrganismos,
sem carreadores especificos. As moléculas podem atuar alterando o metabolismo da
planta de forma positiva, por meio de alteragdo hormonal, absor¢do de nutrientes,
resisténcia sistémica induzida e modula¢ao da comunidade microbiana (Guo et al., 2023;
Liuetal., 2019).

A producdo e a atividade dos COVs ndo sao estaticas, sendo moduladas por
multiplos fatores, como condi¢des ambientais, estresses bioticos e abidticos, interagdes
alelopaticas e caracteristicas do ambiente microbiano (Jiménez-Gonzalez et al., 2020;).
Essa plasticidade funcional refor¢a o papel dos COVs como elementos-chave na
comunicagdo planta—microrganismo e¢ no desempenho das bactérias promotoras de
crescimento vegetal.

No entanto, verificou-se que, em 18 dos estudos analisados, nao hé informagao
sobre o tecido de isolamento das cepas bacterianas ¢ nenhum trabalho reportou isolados
provenientes da parte aérea das plantas. Essa lacuna limita a compreensdo da diversidade
e da funcdo dos COVs, especialmente considerando que os vegetais produzem mais de
17.000 compostos volateis distribuidos por diferentes 6rgaos, como raizes, folhas, flores
e frutos (Dudareva ef al., 2013). A auséncia de amostragens na parte aérea restringe o
acesso a potenciais mecanismos de interacao ainda pouco explorados, capazes de revelar
novas rotas de sinalizagdo e promogao de crescimento vegetal.

Estudos demonstram que a expressdo génica vegetal varia conforme o tecido
analisado, apresentando padrdes especificos em diferentes 6rgaos, como observado em
Solanum tuberosum (Nahirfiak et al., 2016). Dessa forma, a inclusdo de amostragens da
parte aérea, especialmente em espécies-modelo, ¢ essencial para capturar a diversidade
funcional das interagdes planta—microrganismo.

Genes e vias metabdlicas associadas a promoc¢ao do crescimento

Nos artigos analisados, Arabidopsis thaliana e Solanum lycopersicum destacaram-
se como as espécies vegetais mais investigadas, refletindo seu uso consolidado como
modelos experimentais. Entre as espécies bacterianas, B. subtilis e B. velezensis foram as
mais citadas, associadas aos multiplos mecanismos de promog¢do de crescimento,
incluindo solubilizagdo e aquisi¢do de nutrientes, modulacdo hormonal, producdo de
metabolitos bioativos e estimulo direto ao desenvolvimento vegetal.

Do ponto de vista funcional, os genes identificados podem ser agrupados em
grandes eixos metabolicos. Genes como nar, nirB e gln estdo associados a assimilagao e
ao metabolismo do nitrogénio, contribuindo para o suprimento nutricional das plantas. Ja
genes como pstA, phoH e phn participam da aquisicdo e do transporte de fosforo,
desempenhando papel fundamental em ambientes com baixa disponibilidade desse
nutriente.

A produgao de metabolitos bioativos e fitormdnios esta relacionada a genes como
alsD, ald e aos clusters trp, envolvidos direta ou indiretamente na sintese de auxinas, além
de genes como s7fAA, responsaveis pela biossintese de lipopeptideos, como a surfactina,
que atuam tanto no biocontrole quanto na colonizagdo radicular. A auxina destacou-se
como o fitorménio mais frequentemente relatado, exercendo papel central na
diferenciagdo celular, no desenvolvimento radicular e na reorganizacdo da arquitetura
vegetal (Zeriouh et al., 2013; Yang et al., 1992).
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Genes relacionados a producdo de sideréforos, como fhu e yfiZ, também foram
amplamente reportados, favorecendo a quelagao de Fe** e aumentando a disponibilidade
de ferro para as plantas (Kramer et al., 2020). O ferro ¢ um micronutriente essencial para
as plantas, atuando na sintese de clorofila, no transporte de elétrons na fotossintese e na
respiracdo, além de participar de inimeras enzimas redox. A deficiéncia de Fe leva
rapidamente a clorose internerval, redugdo da taxa fotossintética, menor crescimento e
queda de produtividade. Em muitos solos, especialmente neutros a alcalinos, o Fe**
encontra-se em formas pouco soluveis e, portanto, com baixa biodisponibilidade para as
raizes. Nesse contexto, sideroforos produzidos por bactérias rizosféricas quelam Fe** e
aumentam sua solubilidade, podendo ser utilizados tanto pelos microrganismos quanto
pelas plantas, melhorando o estado nutricional em ferro e o crescimento vegetal. Genes
bacterianos relacionados ao sistema de transporte de siderdforos, como fhu e yfiZ, sao
fundamentais nesse processo, pois codificam componentes de transportadores ABC e
permeases envolvidos na captura de complexos Fe—sider6foro no solo, contribuindo
indiretamente para o aumento da disponibilidade de ferro para as plantas.

Nesta revisao, observou-se que 29 estudos associaram a promog¢ao de crescimento
a a¢do de auxinas, enquanto 10 relacionaram diretamente o aumento da biomassa vegetal
a presenca de sideroforos.

Além disso, genes como /uxS, associados a comunicagdo celular, e genes
relacionados a resposta ao estresse ambiental, como dnak, groEL, opuA/C e proV/W/X,
indicam elevada capacidade adaptativa dessas bactérias. Essa caracteristica ¢ essencial
para sua sobrevivéncia, colonizacdo eficiente e desempenho funcional em ambientes
agricolas sujeitos a variagdes de umidade, salinidade e temperatura.

Implicacdes tecnologicas e lacunas de pesquisa

Do ponto de vista tecnologico, os resultados da prospeccao indicam que o campo
¢ emergente, com registros de patentes a partir de 2010 e crescimento expressivo nos anos
recentes, especialmente nos Estados Unidos da América. Os eixos tecnoldgicos
identificados, como compostos bioativos, composicdes microbianas € métodos de
bioprocessamento, refletem diretamente os mecanismos biologicos descritos nesta
revisdo, confirmando a relevancia pratica dos genes e metabolitos associados a Bacillus
spp.

Entretanto, persistem lacunas importantes, sobretudo no detalhamento dos
mecanismos moleculares bacterianos e na exploragdao de nichos pouco estudados, como
0s microrganismos associados a parte aérea das plantas. A bioprospeccao dirigida desses
ambientes representa uma fronteira promissora para a identificacdo de novos genes,
metabolitos e estratégias de aplicagdo, ampliando o repertorio de bioinoculantes agricolas.

De forma integrada, os resultados desta revisdo evidenciam que as interagdes
génicas entre Bacillus spp. € plantas constituem uma rede complexa de mecanismos
complementares, envolvendo modulagdo hormonal, aquisi¢ao de nutrientes, produgdo de
metabolitos bioativos e resposta ao estresse. A intensificagdo das pesquisas nessa area,
aliada ao crescimento da prote¢do tecnoldgica, indica que a proxima década tende a
consolidar a transi¢ao das descobertas laboratoriais para aplicagdes comerciais em campo,
fortalecendo o desenvolvimento de bioprodutos agricolas sustentdveis.

4.5. Conclusoes
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As bactérias promotoras de crescimento vegetal do género Bacillus ¢ amplamente
reconhecido, muitos estudos ainda utilizam dados de sequenciamento de forma
superficial, relatando promocdo de crescimento sem validar em profundidade os
mecanismos moleculares envolvidos.

Com esta andlise identificou-se um conjunto de genes recorrentes (ald, alsD,
dHaS, fhu, gin, glt, isp, nar, nat, nif, nirB, phn, phoH, pssC, pstA, srfAA, TPRA e yfiZ)
ligados a sintese de siderdforos e auxinas, a assimilagdo de nitrogénio e a aquisi¢ao de
fosfato, compondo uma rede integrada de regulagdo do crescimento vegetal. Esses
resultados oferecem base estratégica para o desenvolvimento de bioinsumos, a0 mesmo
tempo em que evidenciam a necessidade de estudos que integrem genética, metabolomica
e fisiologia vegetal, incluindo nichos ainda pouco explorados, como a parte aérea das
plantas.

A revisdo sistematica e a prospec¢ao tecnoldgica permitem identificar genes, rotas
metabolicas e metabolitos associados a promogao de crescimento vegetal, e lacunas
relacionadas a aplicacdo e validagao de isolados nativos. A partir dessa fundamentacao,
pode-se proceder a obtengdo e avaliacdo fenotipica de microrganismos cultivaveis de
rizosferas.
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5. ARTIGO 2

MICRORGANISMOS DIAZOTROFICOS DA RIZOSFERA DE HANCORNIA
SPECIOSA: PERFIL MORFOLOGICO E POTENCIAL PARA PROMOCAO DE
CRESCIMENTO VEGETAL

RESUMO

O potencial biotecnologico de potencial promotor de crescimento de plantas isoladas da
rizosfera de Hancornia speciosa foi avaliado nesse estudo por meio de triagens de
germinagdo, vigor inicial de plantulas, textura de colonias e interagdes interespecificas
em cocultivo. A caracterizacdo fenotipica incluiu coloragdo de Gram e atributos
macroscopicos de coldnia, complementados por descritores quantitativos de textura
extraidos de imagens. Ensaios em alface, conduzidos em placa bipartida sob o efeito de
compostos volateis, indicaram que o isolado UFS-C3 promoveu 100% de formacdo de
plantulas, enquanto UFS-Z8 atingiu 75%. Na morfometria de plantulas, UFS-Z8
apresentou o conjunto mais consistente de efeitos positivos sobre o vigor, e UFS-H3
exerceu efeito moderadamente estimulador, especialmente sobre o sistema radicular. Em
cocultivo, UFS-Z8 inibiu o crescimento de UFS-H3 e modulou a pigmentagdo de UFS-
C3, evidenciando interacdes antagonistas e de modulagdo fenotipica entre cepas. A
analise de textura de coldnias revelou separagdo parcial de isolados segundo o tipo de
Gram e a morfologia colonial, contribuindo para a distin¢do e rastreabilidade do material
bioldgico. Em conjunto, os resultados sugerem que a variagdo morfoldgica entre isolados
da rizosfera de mangabeira reflete uma diversidade funcional com potencial para uso em
formulag¢des de bioinsumos voltados a promocgao de crescimento vegetal e ao biocontrole.

Palavras-chave: Diversidade fenotipica; Reserva extrativista; Textura de colOnias;
GroundEye.

5.1. Introducao

A rizosfera de espécies nativas constitui um reservatorio estratégico de
diversidade microbiana, onde a composi¢do e a fun¢do do microbioma sdo fortemente
moldadas por exsudatos radiculares e por uma rede dinamica de interagdes
microrganismo—planta e microrganismo—microrganismo. Esse ambiente ¢ reconhecido
como um #hotspot de recrutamento seletivo de microrganismos com potencial para
modular nutricdo, desenvolvimento e sanidade vegetal, além de favorecer interagdes
competitivas e mutualisticas que influenciam a estrutura da comunidade e a
disponibilidade de metabdlitos no entorno da raiz (Pantigoso; Newberger; Vivanco, 2022;
Olanrewaju; Babalola, 2022; Wankhade et al., 2025).

Microrganismos associados as raizes podem favorecer o crescimento vegetal por
diferentes mecanismos diretos e indiretos, incluindo produ¢do/modulacao de fitormonios,
aumento da disponibilidade de nutrientes, producdo de sider6foros e supressdo de
fitopatogenos por antibiose, competicdo e indugdo de respostas de defesa. Entretanto,
revisdes recentes ressaltam que a performance de bactérias promotoras de crescimento
(Plant Growth-Promoting Rhizobacteria - PGPR) pode variar conforme o hospedeiro, o
ambiente e a condi¢do experimental, tornando essencial combinar triagens funcionais
com caracterizacoes que aumentem a previsibilidade e a reprodutibilidade da sele¢ao
(Fanai et al., 2024; Wankhade et al., 2025). Além disso, interacdes quimicas mediadas
por metabolitos, incluindo compostos organicos volateis microbianos (mVOCs), tém sido
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destacadas como parte importante da comunicacdo e do efeito integrado de
microrganismos benéficos, com evidéncias de promog¢ado de crescimento e modulacdo
fisiologica em diferentes culturas (Almeida et al., 2023; Montejano-Ramirez et al., 2024).
A caracterizacdo fenotipica e a andlise de imagem de coldnias (incluindo
descritores quantitativos de textura) t€ém ganhado relevancia como ferramentas para
discriminar perfis microbianos, aumentar a rastreabilidade e apoiar a sele¢ao de
candidatas a inoculantes, reduzindo a subjetividade da avaliagdo visual. Estudos
demonstram que atributos de colonia (tamanho, borda, cor e textura) podem ser extraidos
de imagens e utilizados de forma robusta para diferenciagio/classificacdo de colonias
bacterianas, apoiando procedimentos de triagem e controle de qualidade (Rodrigues;
Ribeiro; Tavaria, 2023).

Neste contexto, neste estudo, caracterizam-se isolados bacterianos da rizosfera de
mangabeiras com foco em: (i) atributos fenotipicos (Gram e morfologia de coldnia), (ii)
textura de colonias baseada em descritores quantitativos, (iii) formacao de plantulas na
germinagdo, (iv) vigor de plantulas de sementes inoculadas em placa bipartida e (v)
interacdes interespecificas em cocultivo, visando subsidiar seu uso como promotoras de
crescimento e/ou agentes de biocontrole (Almeida et al., 2023; Nguyen ef al., 2025), bem
como entender as relagdes ecologicas em ambientes de ocorréncia natural da espécie.

5.2. Material e Métodos

5.2.1. Coleta e obten¢cao de amostras

Para a coleta de material, foram utilizadas as arvores que apresentaram
distanciamento genético, obtido por meio de marcadores ISSR, segundo dados de Souza
(2024), com as coordenadas dispostas na Tabela Suplementar 1. Foram selecionadas trés
areas amostrais, correspondentes a lotes de extrativismo de mangabeiras com essa
diversidade: Lote de Cacgula (C), Lote de Hildo (H) e Lote de Dona Zenaide (Z). Em cada
area amostral, foram coletadas trés amostras compostas de solo aderido ao sistema
radicular das matrizes selecionadas (Figura 1).
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Figura 1. Areas (lotes) que compdem a Reserva Extrativista das Mangabeiras Uilson de
Sa em Aracaju, Sergipe. Souza, 2024.
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As amostras foram submetidas a dilui¢do seriada (até 10®) em solucdo salina
(0,85% NaCl). O isolamento de potencial promotor de crescimento de plantas foi
realizado em meio de cultura semissolido seletivo, conforme metodologia descrita por
Dobereiner et al. (1995). Os isolados obtidos foram purificados em meio Batata-
Dextrose-Agar (BDA). O meio BDA foi utilizado por permitir adequado crescimento e
expressdo fenotipica colonial das cepas bacterianas isoladas, preservadas em agua
destilada estéril.

Para cada amostra composta, 10 g de solo foram transferidos para frascos
Erlenmeyer contendo 190 mL de solugdo salina estéril (NaCl 0,85%), sendo
posteriormente agitados a 150 rpm para desprendimento dos microrganismos. Em
seguida, foram realizadas dilui¢des seriadas decimais até 1078, com cinco repeti¢des por
diluigdo.

Aliquotas de 20 pL de cada diluigao foram inoculadas em tubos de vidro contendo
meio LG (sacarose, K;HPO4, CaClo, MgS0O4, NaxMoOs, FeCls, azul de bromotimol e
CaCO:s3) semissolido, conforme Ddbereiner et al. (1995). Utilizou-se 5 g L' de 4gar para
0 meio semissolido e 15 g L™! para o meio s6lido, com pH ajustado para 7,0. O meio LG
¢ seletivo para bactérias diazotréficas e, na forma semissélida, permite a formagdo de
pelicula caracteristica de bactérias fixadoras de nitrogénio.

Os tubos foram incubados em estufa a 28 °C para observar a formacao de peliculas
caracteristicas de fixadoras de nitrogénio. As culturas positivas foram transferidas para
LG solido e avaliadas quanto ao pH. Em seguida, as coldnias foram purificadas em meio
BDA (Batata-Dextrose-Agar), meio generalista ao qual as bactérias se adaptaram.

5.2.2. Preparo do inéculo bacteriano

As cepas foram cultivadas em meio Caldo Nutriente e as culturas foram diluidas
em meio ¢ padronizadas para uma DOgoo nm inicial de 0,05. Para os ensaios, foram
utilizados volumes fixos de inoculagdo, 2 pl de indculo (bactéria em meio caldo nutriente
a ODgoo-alvo), temperatura de 20 °C e tempo de incubagdo de 24 a 48 h, com agitagdo de
150 rpm.

5.2.3. Screening de formaciao de plantulas em papel germiteste

Para selecionar as cepas com maior atividade na produ¢do de crescimento em
alface, cada isolado foi inoculado em quatro sementes dispostas em placa de Petri, sob
papel germiteste umedecido com 4gua destilada, com 2,5 vezes o peso do papel, conforme
a Regra para Analise de Sementes (RAS), com alteracdes (Brasil, 2009).

Aplicou-se 2 uL de suspensdo bacteriana (bactéria + Caldo Nutriente, ODsoo) por
semente. A formagdo de plantulas foi avaliada visualmente aos 4 dias (1 = formou
plantula (com todas as estruturas essenciais); 0 = ndo germinou). O isolado com maior %
de germinacao de cada area de coleta prosseguiu para os demais experimentos conforme
a Figura 2.
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Figura 2. Screening proporc¢ao de sementes com plantula aos 4 dias por tratamento, com
1C95% (Wilson).

5.2.4. Bioatividade por compostos volateis

O potencial de promogao de crescimento vegetal, para uma cepa de cada area que
obteve 100% de formagdo de plantula no ensaio anterior (3), foi avaliado utilizando-se
placas de Petri bipartidas, seguindo a metodologia de Khan et al. (2023), com
modificagdes. Em um dos compartimentos, foram dispostas quatro sementes de alface
sobre papel de germinacdo estéril. No compartimento oposto, contendo meio BDA
(Batata-Dextrose-Agar), inoculou-se uma aliquota de 20 pL de suspensio bacteriana
(cultivada em Caldo Nutriente e padronizada para ODeo).

Este sistema permitiu o desenvolvimento das plantulas em ambiente
compartilhado com a cultura bacteriana, porém sem contato fisico direto, visando a
detec¢do de compostos organicos volateis (COVs). Apos quatro dias de incubagdo, as
plantulas foram submetidas a analises morfométricas por meio do sistema de imagem
GroundEye®. As varidveis mensuradas incluiram: area total, comprimento do hipocétilo,
comprimento da raiz primaria, comprimento total e a razdo raiz/hipocotilo.

5.2.5. Interagdes entre cepas bacterianas

Para avaliar a compatibilidade e o comportamento das cepas em cocultivo, placas
de Petri contendo meio BDA foram inoculadas com duas linhagens distintas, dispostas
em lados opostos da placa (aliquotas de 20 puL por ponto de inoculagdo). As placas foram
incubadas a 28 °C por quatro dias. A avalia¢do foi realizada por meio de anélise
macroscopica comparativa, considerando-se os seguintes parametros:

Crescimento relativo: observagdo da velocidade de expansdo radial e possivel
sobreposi¢do das coldnias.

Morfologia colonial: alteragdes na densidade, elevagdo e bordos das colonias em resposta
a presenca da cepa adjacente.

Pigmentacao: mudangas na coloragdo ou producao de exsudatos no meio de cultura,
indicadores de interacOes metabolicas.

5.2.6. Caracterizagio fenotipica e textura de colonias
As cepas foram caracterizadas por coloracdo de Gram e atributos macroscopicos
de colonia (crescimento unido ou separado e espessura grossa ou fina), registrando-se o



48

tempo de crescimento em meio BDA (24 h ou 48 h). Adicionalmente, foram analisados
descritores quantitativos de textura de colonias obtidos de imagens, com o auxilio do
software GroudEye®: (i) estatisticas da distancia de cor Lab (média, variancia, entropia
e medidas de forma), (ii) descritores espectrais de Fourier (média de magnitudes e fases)
e (ii1) descritores de Haralick (contraste, correlagdo, dissimilaridade, energia, entropia e
homogeneidade), Tabela suplementar 3.

5.2.7. Analises estatisticas e graficos

O experimento foi conduzido em Delineamento Inteiramente Casualizado (DIC).
Para a triagem inicial (screening), cada isolado bacteriano compds um tratamento, com
quatro repeticdes (sementes) por placa. No ensaio de bioatividade por compostos volateis,
utilizou-se cinco repeti¢des (n=5) por tratamento, onde cada repeticdo consistiu em uma
placa de Petri bipartida contendo quatro sementes de alface. As unidades experimentais
foram mantidas sob condigdes controladas de temperatura (28 °C para crescimento
bacteriano e 20 °C para germinag¢do) e umidade, garantindo a homogeneidade do
ambiente experimental. A alocagdo das placas na incubadora foi realizada de forma
aleatdria para minimizar efeitos de borda ou gradientes térmicos.

O ensaio de selecdo e bioatividade foi analisado como propor¢do de sucesso
(plantulas formadas). Na morfometria das plantulas de alface (n = 5 por tratamento),
foram produzidos graficos de distribuicdo (boxplots com média) e grafico de calor de
variagdo percentual (A%) em relacdo ao controle.

Para comparacdo entre tratamentos no ensaio de alface, aplicou-se o teste de
Kruskal-Wallis por variavel e, quando indicado, comparagdes pareadas versus controle
por Mann-Whitney com ajuste de Holm.

5.3. Resultados

5.3.1. Bioatividade em placa bipartida

Na morfometria de plantulas de alface, UFS-Z8 promoveu os maiores valores de
vigor (tamanho total 4,2 cm e 4rea 0,45 cm?), principalmente devido ao aumento do
hipocétilo. UFS-H3 apresentou crescimento de raiz primaria (2,53 cm) e tamanho total
maiores que o controle negativo. A cepa UFS-C3 promoveu menor crescimento € maior
variabilidade de crescimento em relacdo as demais cepas (Figura 3).
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Figura 3. Mapa de calor da variacdo percentual de parametros morfométricos de plantulas
de alface submetidas a inoculagao bacteriana.

Quando comparadas graficamente as relagdes entre as variaveis, onde cores mais
proximas do amarelo representam correlagdes mais intensas e cores proximas do azul
representam correlagdes amenas, a cepa UFS-Z8 apresenta maiores correlagdes para
quase todas as variaveis, com exce¢ao da razao raiz-hipocoétilo. Portanto, hé interacdes de
crescimento entre as emissoes de compostos volateis pela bactéria.

O crescimento das plantulas tratadas com a cepa UFS-Z8 apresentou menor
dispersdo dos dados e maior média em relagdo aos demais tratamentos (Figura 4).

/J } ) ¢

UFS-Z8 UFS-H3 UFS-C3 CN- AGUA CN- MEIO

Figura 4. Distribui¢cdo do tamanho total (cm) de plantulas de alface apds tratamentos com
bactérias diazotréficas.

5.3.2. Interagdes interespecificas entre cepas

Para as interacdes em cocultivo, houve antagonismo direcional e modulagio
fenotipica. UFS-H3 promoveu o controle do crescimento de UFS-C3, enquanto UFS-Z8
controlou UFS-H3. Além disso, UFS-C3 nao pigmentou na presenca de UFS-Z8. A rede
de interagdes ¢ apresentada na Figura 5.

Rede de interagdes (4 dias)

Figura 5. Rede de interagdes em cocultivos de potencial promotor de crescimento de

plantas isoladas de Hancornia speciosa Gomes e sementes de alface em germinacao aos
4 dias.

5.3.3. Caracterizac¢io fenotipica de coloracio Gram e morfologia de colonia
A distribui¢dao por Gram, a morfologia de colonia (unido/separado) estratificada
por Gram e a razao comprimento/largura.
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Morfologia de colénia (UNIDO/SEPARADO) por Gram

m SEPARADO
I UNIDO

10

Namero de cepas

NEGATIVO POSITIVO

Figura 6. Distribui¢ao dos isolados da mangaba por coloragdo de Gram e morfologia de
colonias. Oriundos na rizosfera.

Na caracterizagdo fenotipica, houve predominédncia de bactérias Gram-negativas
no lote de Cagula (RRC) e predominancia de Gram-positivas no lote de Zenaide (RRZ),
com padrao heterogéneo no lote de Hildo (RRH).

5.3.4. Textura de colonias

Foram avaliadas 13 cepas com descritores quantitativos de textura. Por exemplo,
o descritor Haralick, que apresenta descritores capazes de transformar a informagao visual
de uma textura em dados numéricos, facilitando a analise computacional.

U-Fé-HE

Figura 7. Textura de colonias bacterianas isoladas de Hancornia speciosa Gomes,
analisadas pelo GroundEye.
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Entre descritores individuais, a entropia de Haralick e a magnitude média de
Fourier ilustraram diferengas de textura entre grupos, sugerindo que colonias com padrdes
morfoldgicos distintos (unido vs separado) apresentam assinaturas de textura diferentes.

A partir das variaveis acima descritas, resultou uma arvore filogenética dos

isolados em que ndao houve homogeneidade morfologica em relagdo aos grupos de cada

lote na Resex (RRC; RRH; RRZ), indicando variabilidade morfologica dos isolados da
rizosfera de mangabeira (Figura 8).

Dendrograma Customizado dos Isolados Microbianos
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Figura 8. Agrupamento de similaridade fenotipica das cepas bacterianas isoladas da
rizosfera de mangabeira.

5.4. Discussao

Os isolados bacterianos provenientes da rizosfera de mangabeiras representam um
reservatorio relevante de funcdes microbianas com potencial aplicagdo em sistemas
agricolas, sobretudo por reunirem caracteristicas tipicas de microrganismos promotores
de crescimento vegetal (PGPR) e agentes de biocontrole. A relevancia ecoldgica desse
estudo também se fundamenta na escassez de informagdes sobre a microbiota associada
a mangabeira, espécie de importancia econdmica regional que, embora valorizada em
estudos sobre biodiversidade e potencial genético (Souza, 2024; Nunes et al., 2021), ainda
apresenta lacunas significativas quanto a caracterizacao funcional de sua rizosfera.

Nesse contexto, a rizosfera constitui um hotspot de interacdes bioldgicas, no qual
exsudatos radiculares e pressdes competitivas moldam a sele¢@o de fendtipos microbianos
associados a aquisicdo de nutrientes, modulagdo hormonal, tolerancia a estresses
abidticos e supressdo de fitopatogenos (Olanrewaju; Babalola, 2022; Pantigoso;
Newberger; Vivanco, 2022).

Esses mecanismos podem ser mediados por meio dos compostos organicos
volateis (COV), que sdo moléculas pequenas e lipofilicas que se difundem facilmente
pelo ar e pelos poros do solo, atravessando membranas celulares sem necessidade de
transportadores especificos. Os terpenos sdo exemplos destes compostos € podem atuar
na reducao de estresses, no desenvolvimento de frutos e sementes (no caso das
giberelinas), e ha também relato de terpenos produzidos por microrganismos como
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Bacillus megaterium, que pode aumentar o crescimento da planta, nodulacao, entre outros
efeitos (Lupepsa et al., 2024; Chinnaswamy et al., 2018).

O conjunto de resultados obtidos, incluindo medidas de vigor em plantulas e testes
de antagonismo e compatibilidade, esta alinhado a protocolos recomendados para
prospeccao de inoculantes, nos quais ensaios in vitro sdo empregados como etapa inicial
para hierarquizacao de candidatos antes da validacao em condigdes mais proximas do
campo (Fanai et al., 2024; Nguyen et al., 2025). Os microrganismos diazotroficos
isolados demonstraram potencial de promocao do crescimento vegetal, e a avaliacao
visual da formagao de plantulas indicou que determinadas cepas apresentaram maior
frequéncia de emergéncia e estabelecimento quando comparadas aos controles. Tais
respostas precoces, envolvendo germinagdo e vigor inicial, frequentemente refletem a
atuacdo de PGPR por mecanismos diretos, como aumento da disponibilidade de
nutrientes e producdo de fitormonios microbianos, e indiretos, como reducdo de estresse
e modulagdo de respostas de defesa. Entretanto, a intensidade desses efeitos depende do
genotipo vegetal, da viabilidade e dose do inoculante e das condigdes ambientais (Fanai
et al., 2024; Etesami, 2025). Assim, os padrdes observados na triagem inicial devem ser
interpretados como evidéncia de potencial, nio como desempenho agronémico definitivo,
tendo como principal mérito a redu¢ao do universo de cepas para etapas subsequentes de
validagdo quantitativa e reprodutibilidade.

No ensaio quantitativo conduzido com alface, as medidas morfométricas, como
comprimento de raiz primaria, hipocotilo, comprimento total e razdo raiz/hipocotilo,
permitiram discutir o vigor de forma integrada. Do ponto de vista fisiologico, a razdo
raiz/hipocotilo constitui um indicador sensivel de redistribuicdo de crescimento sob
influéncia de sinais quimicos, podendo refletir modulacdo hormonal e ajustes na
arquitetura radicular, frequentemente associados a ag¢do de metabodlitos microbianos
difusiveis, incluindo compostos volateis (Pantigoso; Newberger; Vivanco, 2022; Fanai et
al., 2024). A germinagdo total das sementes nas condi¢des testadas sugere auséncia de
fitotoxicidade aguda, um requisito inicial essencial para o avango de cepas candidatas.

O ensaio em placa bipartida, amplamente utilizado para isolar o efeito de
compostos volateis microbianos (mVOCs), permitiu avaliar a influéncia de metabdlitos
volateis na auséncia de contato fisico ou transferéncia direta de nutrientes. Evidéncias
experimentais sustentam que VOCs bacterianos podem atuar como sinais aéreos capazes
de modular vias hormonais, metabolismo antioxidante e respostas defensivas vegetais,
promovendo aumento de biomassa e alteragcdes fisiologicas (Almeida et al., 2023;
Montejano-Ramirez et al., 2024). Além disso, estudos com bactérias de biocontrole
demonstram que mVOCs podem simultaneamente estimular crescimento vegetal e
influenciar intera¢des microbianas, indicando que os efeitos observados resultam de um
balanco entre bioestimulacao e estresse leve (Wang et al., 2023; Montejano-Ramirez et
al., 2024). Dessa forma, os resultados obtidos em alface sdo consistentes com o estado da
arte, evidenciando que o efeito ¢ dependente de cepa e condicdes de cultivo (Fanai et al.,
2024), e justificam a discussdo das cepas como candidatas a bioestimulantes mediados
por volatiloma, ainda que seja necessdria confirmacdo em substrato ou solo, onde
gradientes de difusdo sdo mais complexos.

As interagdes entre cepas avaliadas por meio de coinoculagdo pareada revelaram
padrdes de assimetria, com predominancia de determinadas cepas e alteragdes fenotipicas
como reducao de pigmentagao em cocultivo. Esses resultados sdo altamente informativos
para o desenho de consorcios microbianos, pois a dominancia pode indicar competi¢ao
por recursos ou produ¢ao de compostos inibidores, enquanto alteragdes de pigmentacao
podem refletir interferéncia em rotas metabolicas secundarias ou respostas ao estresse
competitivo (Nguyen et al., 2025). Embora o antagonismo seja desejavel frente a
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patoégenos-alvo, ele pode ser indesejavel entre membros de um inoculante multicepa,
reduzindo a estabilidade e a previsibilidade do desempenho (Fanai et al., 2024; Nguyen
et al.,2025). Assim, uma estratégia racional consiste em priorizar formulagdes monocepa
para isolados com maior consisténcia nos ensaios de vigor inicial e considerar consorcios
apenas quando houver evidéncia clara de complementaridade funcional, evitando
combinagdes com supressao reciproca. Essa abordagem ¢ reforcada por discussdes
recentes que destacam a natureza dual de PGPR, cujos efeitos podem variar conforme
dose, hospedeiro e ambiente (Etesami, 2025).

A caracterizacdo macro e microscopica, aliada a coloragdo de Gram e ao
acompanhamento temporal do crescimento, fornece descritores fenotipicos importantes
para rastreabilidade e padronizagdo ao longo do desenvolvimento tecnologico das cepas.
Embora n3o substituam a identificacdo molecular, tais descritores permitem detectar
deriva fenotipica durante repiques sucessivos, aspecto critico no contexto de bioinsumos
(Nguyen et al., 2025). A distingdo entre bactérias Gram-positivas ¢ Gram-negativas,
frequentemente associada a diferengas estruturais, metabodlicas e de tolerancia ambiental,
pode impactar a estabilidade e a formulagdo do inoculante (Fanai et al., 2024; Etesami,
2025).

A incorporagdo de métricas de textura de colonias amplia essa caracterizagdo ao
oferecer parametros quantitativos associados a rugosidade, homogeneidade e padrdes
espaciais relacionados a produgao de exopolissacarideos e densidade celular. Abordagens
baseadas em andlise de imagem tém demonstrado que atributos de textura permitem
discriminar fenotipos e apoiar triagem automatizada, fortalecendo a integragdo entre
morfologia e fenotipagem computacional na microbiologia aplicada (Rodrigues; Ribeiro;
Tavaria, 2023). Nesse contexto, a textura atua como assinatura fenotipica, contribuindo
para comparabilidade entre isolados e para detec¢do de alteragdes decorrentes de
interagdes em cocultivo.

Tomados em conjunto, os resultados sustentam que as cepas da rizosfera de
mangabeira apresentam potencial consistente como candidatas a bioinsumos,
especialmente na fase inicial de desenvolvimento vegetal, com parte do efeito
possivelmente mediado por metabdlitos difusiveis e volateis. Contudo, a compatibilidade
entre cepas ndo deve ser presumida, sendo essencial para o desenho racional de consorcios
(Nguyen et al., 2025). Para consolidar esses achados, recomenda-se confirmar os efeitos
em substrato ou solo sob diferentes condigdes ambientais, incorporar identificacdo
molecular baseada em 16S rRNA, associar efeitos fenotipicos a caracterizacao do
volatiloma por GC-MS quando o foco for mVOCs (Almeida et al., 2023; Wang ef al.,
2023) e avaliar possiveis efeitos adversos dependentes de dose (Etesami, 2025). Essas
etapas aumentam a probabilidade de que os isolados avancem de candidatos promissores
para bioinsumos robustos, com desempenho previsivel e aplicabilidade agronomica.

5.5. Consideracao Final

A abordagem integrada que combina triagens funcionais de estabelecimento e
vigor inicial, caracterizagdo fenotipica classica e descritores quantitativos de textura de
colonias mostra-se eficiente para discriminar isolados rizosféricos de mangabeiras e
priorizar candidatas com maior potencial de aplicagdo. Entre as cepas avaliadas, UFS-Z8
apresenta o conjunto mais consistente de evidéncias para uso como bioestimulante e
potencial agente de biocontrole, reunindo desempenho superior em vigor de plantulas e
perfil competitivo em cocultivo.
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A cepa UFS-H3 apresenta-se com efeito positivo moderado, com tendéncia de
maior contribui¢ao para o componente radicular, portanto, como potencial candidata
complementar, desde que avaliadas a compatibilidade e a estabilidade em formulagdes.
A inclusao de métricas de textura de coldnias permite a adigdo de uma variavel objetiva
de fenotipagem, util para rastreabilidade e suporte na tomada de decisdo, fortalecendo a
selecao de isolados para etapas posteriores de validacdo em substrato e/ou solo e
caracterizacdo automatizada por maquina, com algoritmos; portanto, livre de
subjetividade.

Na caracterizagdo dos isolados, demonstra-se a presenca de fungdes promotoras
de crescimento em microrganismos nativos, porém com foco em organismos cultivaveis.
Considerando que grande parte da diversidade microbiana do solo ndo ¢ cultivavel, a
etapa seguinte consistird na analise metagendmica para identificar a estrutura taxondmica
e funcional da comunidade rizosférica como um todo.

O perfil taxondmico e funcional, por meio da metagenomica, revela a presenca de
grupos diazotroficos, solubilizadores de fosfato e produtores de metabdlitos bioativos,
corroborando os achados experimentais e reforcando as rotas identificadas na revisao
sistematica.
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6. ARTIGO 3
DINAMICA FUNCIONAL DA MICROBIOTA RIZOSFERICA DE HANCORNIA
SPECIOSA GOMES EM RESERVA EXTRATIVISTA URBANA

RESUMO

A dinadmica do potencial promotor de crescimento de plantas (PGP) associada a rizosfera
de Hancornia speciosa (mangabeira) foi avaliada em uma Reserva Extrativista (RESEX)
urbana em Aracaju-SE, visando a prospecc¢do de recursos biotecnologicos nativos. O solo
rizosférico foi coletado, e bactérias diazotroficas foram isoladas em meio semissolido
seletivo (LG). O consorcio de 27 isolados foi submetido ao sequenciamento
metagendmico do amplicon 16S (Illumina MiSeq), com analise taxondmica via Kraken2
e mineragdo génica in silico. Paralelamente, os isolados foram testados em ensaio de
germinagdo com sementes de alface (Lactuca sativa). A analise metagenomica revelou
uma estrutura de comunidade assimétrica, dominada pelo género Serratia (54,51%),
seguido por Pseudomonas (1,53%), Achromobacter (1,19%) e outros 29 géneros. A
mineracdo funcional inferiu a presenga de genes essenciais como nifH (fixagdo de
nitrogénio), pstA e phoH (homeostase de fosfato) e srfAA (biocontrole), indicando um
microbioma especializado para solos de baixa fertilidade. Nos ensaios biométricos, o
isolado UFS-Z8 destacou-se com incrementos significativos: area foliar de 0,45 + 0,04
cm? (36% superior ao controle), hipocétilo de 1,53 + 0,22 cm (54% superior em relagio
ao controle) e comprimento total de 4,20 = 0,48 cm (33% superior). Os resultados
demonstram que a rizosfera da mangabeira abriga uma "biosfera rara" funcionalmente
rica, com o isolado UFS-Z8 apresentando forte potencial para o desenvolvimento de
bioinoculantes, embora a presen¢a de géneros oportunistas demande rigorosas avaliagdes
de biosseguranga.

Palavras-chave: Diazotroficas; Papel Funcional; Ecologia; Mangaba; Alface;
Bioinsumo.

6.1. Introducao

As areas de reserva extrativista e de preservagdo ambiental situadas proximas a
regido costeira t€ém sido cada vez mais pressionadas pela expansdo urbana e pela
especulacao imobiliaria. Esses ecossistemas costeiros, no entanto, desempenham fungdes
ecologicas fundamentais, como a prote¢do contra erosdo, a ciclagem de nutrientes, o
sequestro de carbono e a manutencao de elevada biodiversidade (Bernardino ef al., 2021;
Carugati et al., 2018; Ward et al., 2023). Nesse contexto, a Reserva Extrativista das
Mangabeiras Uilson de S4, localizada em Aracaju, Sergipe, representa um importante
remanescente natural que, apesar das ameagas antropicas, abriga uma ampla variedade de
organismos e recursos genéticos ainda pouco explorados.

Entre esses recursos, destaca-se Hancornia speciosa Gomes, popularmente
conhecida como mangabeira, espécie nativa de significativa relevancia ecoldgica, cultural
e socioeconomica. A 4rea abriga mais de mil individuos dessa espécie, cada um
possivelmente associado a um microbioma distinto. A conservagdo genética da
mangabeira ¢ especialmente importante diante da degradagdo dos habitats naturais e da
crescente demanda por frutos e produtos derivados, amplamente utilizados pelas
comunidades extrativistas para geracdo de renda e manuten¢do de praticas tradicionais
(Nunes et al., 2021). A produgdo de mangaba pela comunidade extrativista em 2024 foi
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de 308 toneladas no estado de Sergipe, movimentando cerca de 2.033 mil reais (IBGE,
2024).

A rizosfera da mangabeira, assim como de outras espécies arboreas, constitui um
ambiente altamente dinamico, no qual microrganismos interagem intimamente com o
sistema radicular, influenciando processos essenciais como a absor¢do de nutrientes, a
tolerancia a estresses abioticos e a defesa contra patogenos.

Nesse contexto, as bactérias promotoras de crescimento vegetal (Plant Growth-
Promoting Rhizobacteria - PGPR) desempenham papel de destaque, uma vez que podem
atuar por multiplos mecanismos, incluindo a producdo de fitormdnios, a solubilizacdo de
fosfatos, a competi¢do com microrganismos potencialmente nocivos e, especialmente, a
fixacdo biologica de nitrogénio, nutriente fundamental para o metabolismo e o
desenvolvimento vegetal (Basharat ef al., 2022; Khan et al., 2021).

Assim, a investigacdo da composi¢cdo e do potencial funcional da microbiota
associada a rizosfera de Hancornia speciosa ¢ fundamental para ampliar a compreensao
da ecologia da espécie e de suas interagdes simbidticas no solo.

Apesar de sua importancia ecoldgica e socioecondmica, ainda sdo escassos 0s
estudos que abordam o potencial funcional do microbioma da rizosfera da mangabeira
em areas de reservas extrativistas urbanas. As informagdes genéticas presentes nessas
comunidades microbianas podem revelar mecanismos adaptativos e func¢des biologicas
de interesse agrondmico, além de subsidiar o desenvolvimento de bioinsumos baseados
em microrganismos nativos, contribuindo para praticas agricolas mais sustentaveis
(Clagnan et al., 2024).

Adicionalmente, alteragdes no uso do solo, a polui¢cdo e as mudangas ambientais
associadas a urbanizacdo exercem impactos diretos sobre a estrutura e a funcionalidade
do microbioma do solo (Ward et al., 2023). A caracterizagdo dessas comunidades
microbianas permite identificar possiveis perdas de diversidade, mudangas nos perfis
funcionais e potenciais impactos ecoldgicos em ecossistemas sensiveis, como a reserva
estudada, reforcando a importincia de estudos integrados que considerem a conservacao
e o uso sustentavel da biodiversidade microbiana (Carugati et al., 2018). Do ponto de
vista metodoldgico, o sequenciamento por amplicon tem se destacado como uma
abordagem moderna, sensivel e eficiente para investigar comunidades microbianas.

O sequenciamento genético possibilita identificar os diferentes géneros presentes
na rizosfera, incluindo grupos com reconhecido potencial agricola, como Bacillus,
conhecido por suas propriedades de promoc¢do de crescimento e fixagdo de nitrogénio
(Patyka et al., 2025). Comparado as técnicas tradicionais de cultivo, o sequenciamento de
amplicon permite uma visdo mais abrangente da diversidade microbiana, embora também
apresente limitagdes que precisam ser consideradas, como resolucdo taxondmica limitada
em alguns grupos.

A compreensdo aprofundada do microbioma associado a mangabeira ndo apenas
contribui para o conhecimento ecologico de areas de preservagdo, mas também revela
possibilidades biotecnologicas relevantes. Microrganismos nativos, adaptados as
condigdes especificas, podem servir como base para o desenvolvimento de
biofertilizantes e outras solugdes sustentaveis de interesse agricola. Além disso,
valorizam e fortalecem o papel das comunidades extrativistas, que desempenham papel
essencial na conservacdo da biodiversidade e da genética nativa do pais (Barbaro et al.,
2023).

O presente estudo tem como objetivo: 1) caracterizar a diversidade microbiana da
rizosfera de H. speciosa, 1) identificar e quantificar a abundancia de genes promotores de
crescimento vegetal nos géneros microbianos dominantes, iii) testar a inoculagdo direta
em sementes de alface para inferir o potencial dessas bactérias como bioinoculantes.
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6.2. Material e Métodos

6.2.1. Coleta e obten¢cdao de amostras

A coleta de solo rizosférico para a prospec¢do de microrganismos diazotrdéficos
associados a Hancornia speciosa Gomes foi realizada na Reserva Extrativista (RESEX)
das Mangabeiras Uilson de S4, em Aracaju - SE. Foram selecionadas trés areas amostrais
delimitadas por estudos prévios de diversidade fenotipica da espécie: Lote de Dona
Cagula (RRC), Lote de Hildo (RRH) e Lote de Dona Zenaide (RRZ). Em cada area
amostral, coletaram-se trés amostras compostas de solo aderido ao sistema radicular de
matrizes representativas (Figura 1). As amostras foram submetidas a dilui¢ao seriada (até
10®) em solugdo salina (0,85% NaCl). O isolamento de potencial promotor de
crescimento de plantas foi realizado em meio de cultura semissolido seletivo, conforme
metodologia descrita por Ddbereiner ef al. (1995).

Os isolados obtidos foram purificados em meio Batata-Dextrose-Agar (BDA),
preservados em agua destilada estéril e encaminhados por meio de um pool microbiano,
onde uma aliquota de cada coldnia purificada foi disposta em Erlenmeyer com agua
destilada autoclavada, ao Laboratorio de Analises Genomicas e Biotecnologia (LAGBIO)
para caracterizagdo via sequenciamento genético.
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Figura 1. Areas (lotes) que compdem a Reserva Extrativista da Mangaba em Aracaju,
Sergipe. Autor: Souza, 2024.

6.2.2. Diluicdes e Isolamento Bacteriano
Para o isolamento, 10 g de cada amostra composta de solo foram transferidos para
frascos Erlenmeyer contendo 190 mL de solucdo salina estéril (NaCl 0,85%). As

\

suspensdes foram submetidas a agitacdo (150 rpm) para o desprendimento dos
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microrganismos das particulas de solo. Posteriormente, realizaram-se dilui¢des seriadas
decimais até 108, com cinco repeti¢des por diluigio.

Aliquotas de 20 pL de cada diluigdo foram inoculadas em tubos de ensaio
contendo meio semissolido LG (Ddbereiner et al., 1995), especifico para o crescimento
de bactérias diazotroficas. O meio foi preparado com 5 g L' de 4gar e pH ajustado para
7,0. Os tubos foram incubados a 28 °C e monitorados quanto a formagao de pelicula
subsuperficial caracteristica de fixadores de nitrogénio.

As culturas positivas (com presenca de pelicula) foram transferidas para placas de
Petri contendo meio LG s6lido (15 g L' de 4gar). Apds a confirmagdo do crescimento e
avaliacdo do pH, as coldnias isoladas foram purificadas em meio BDA (Batata-Dextrose-
Agar) para a obtencio de culturas puras.

6.2.3. Metagendmica do consorcio de isolados

A amostra de microrganismos previamente isolados e preservados foi enviada ao
Laboratdrio LagBio, onde foi realizada a extragdo do DNA gendmico total a partir de 0,25
mL da amostra composta, utilizando o kit DNeasy® PowerSoil® Pro (QIAGEN®),
conforme o protocolo do fabricante. O DNA extraido foi quantificado e avaliado quanto
a sua qualidade e pureza.

Para a caracterizacdo da composi¢do microbiana do consorcio, foi realizada a
amplificacdo da regido do gene 16S rRNA, utilizando primers universais especificos para
bactérias, seguida da preparacdo das bibliotecas de sequenciamento por amplicon. As
bibliotecas foram sequenciadas na plataforma Illumina® MiSeq, utilizando o MiSeq
Reagent Kit v2, com leitura pareada de 2 x 300 pb. Essa abordagem permitiu a
identificacdo taxondmica dos microrganismos presentes no consércio em nivel de género,
com base na abundancia relativa das sequéncias de 16S rRNA detectadas.

Para as analises bioinformaticas, as sequéncias gendmicas em formato bruto FastQ
foram submetidas ao processo de controle de qualidade com suporte do software Sickle
(Joshi; Fass, 2011), que permite a filtragem, remog¢@o dos contaminantes e reparagdo de
sequéncias menores que 50 pb de baixa qualidade, gerando as sequéncias de trabalho
denominadas arquivo FastQ filtrado. O arquivo FastQ filtrado foi utilizado para a
identificacdo da diversidade, abundancia e funcionalidade microbiana, por meio do
alinhamento em bases de dados taxondmicos bioldégicos com uso do algoritmo do Kraken
(Wood, 2014), por meio do acesso ao RefSeq do NCBI (Centro Nacional de Informagdes
sobre Biotecnologia), resultando em um arquivo report.next. Esse arquivo foi submetido
ao pacote Pavian (Breitwieser et al., 2020) no software RStudio (R Core Team, 1999),
que possibilita uma exploragdo detalhada dos dados extensos obtidos na metagendmica
de forma pratica e organizada, com mapeamento de tendéncias e disponibilidade de
relatorio informativo (Breitwieser et al., 2019).

6.2.4. Mineracao Génica

A andlise taxondmica das sequéncias do gene 16S rRNA foi realizada na
plataforma Galaxy, utilizando o software Kraken2 (v2.17.1) e o banco de dados de
referéncia Standard. A visualizacdo da distribui¢do taxondmica foi conduzida por meio
do software Krona, permitindo a identificagdo dos géneros bacterianos presentes no
consorcio de isolados.

A avaliacao do potencial de promocao de crescimento vegetal ndo se baseou na
detecgdo direta de genes funcionais a partir das sequéncias de 16S rRNA, mas sim em
uma abordagem de inferéncia funcional indireta, fundamentada na associacdo entre os
géneros identificados e genes biomarcadores amplamente descritos na literatura e em
bancos de dados publicos (NCBI). Dessa forma, a presenca de genes como nifH, pstA,
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phoH, srfAA e ald foi inferida com base na conservagdo funcional previamente reportada
para os taxons detectados.

Para a avaliacdo do potencial, as sequéncias genomicas foram submetidas a
anotacdo funcional. Paralelamente, uma revisao sistematica da literatura foi conduzida
para selecionar genes biomarcadores de promocgao de crescimento vegetal. A mineracao
génica in silico foi realizada cruzando os taxons identificados nas amostras com as
sequéncias de referéncia obtidas do NCBI. O potencial funcional foi inferido
correlacionando a presenca das espécies detectadas com a conservacao evolutiva dos
genes nifH (fixacdo de nitrogénio), pstA e phoH (metabolismo de fosforo), srfdA4
(biocontrole) e ald (metabolismo de nitrogénio).

6.2.5. Ensaio de promoc¢ao de crescimento com alface

Para o ensaio de germinacdo com inoculagdo direta, as sementes foram submetidas
previamente ao processo de biocondicionamento, sendo embebidas em solucao bacteriana
diluida a 1%, sob oxigenacdo continua, por 5 minutos. Apos o tratamento, as sementes
foram distribuidas em papel de germinagdao umedecido com volume de dgua equivalente
a 2,5 vezes o peso do papel. As placas foram mantidas em B.O.D. a 20 °C, sob fotoperiodo
de 16 h de luz.

As avaliagdes foram realizadas aos 7 dias. Foram analisadas as seguintes variaveis
biométricas: area (cm?), comprimento do hipocétilo, comprimento da raiz primaria,
tamanho total da plantula e razdo raiz/hipocétilo, utilizando o sistema GroundEye®.

6.2.6. Analises estatisticas
Para comparacdo entre tratamentos no ensaio de alface, aplicou-se o teste de
Kruskal-Wallis por variavel e, quando indicado, compara¢des pareadas versus controle
por Mann-Whitney com ajuste de Holm.
A identificacdo taxondmica foi reportada em nivel de género com base no DNA
detectado na amostra, refletindo a contribuigao relativa de DNA no momento da analise.
A caracterizagdo taxondmica e funcional apresentada neste estudo baseou-se na
analise metagendmica de uma amostra composta de isolados obtidos por cultivo seletivo,
refletindo a contribuicdo relativa de DNA presente no consorcio no momento da extragao.
Dessa forma, as inferéncias funcionais realizadas ndao permitem a atribuigdo direta de
genes especificos a isolados individuais, mas indicam o potencial funcional coletivo do
consorcio bacteriano. As associagdes entre taxons e fungdes ecologicas foram
interpretadas com base em homologia génica e evidéncias consolidadas na literatura.

6.3. Resultados

No ensaio de inoculagdo direta em plantulas, houve efeito significativo dos
tratamentos para area (p=0,013), tamanho do hipocétilo (p=0,040) e tamanho total
(p=0,024) (Tabela 1). O isolado UFS-Z8 apresentou os maiores valores médios, com
maior area (0,45+0,04), hipocotilo mais longo (1,53+0,22) e maior tamanho total
(4,20+0,48), seguido de UFS-H3, com desempenho intermediario (area 0,41+0,06;
tamanho total 3,58+0,42). Para tamanho da raiz primdria e para a razdo raiz/hipocotilo,
ndo foram detectadas diferencas globais entre os tratamentos (p=0,113 e p=0,419,
respectivamente), embora UFS-Z8 e UFS-H3 tenham apresentado médias de raiz primaria
superiores aos controles.
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Tabela 1. Desempenho das plantulas no ensaio de inoculacdo direta: média = DP (n) por
variavel e tratamento, com p do teste de Kruskal-Wallis.

Variadvel UFS-C3  UFS-H3 UFS-Z8 Controle Controle p
sanitario  (Kruskal)

Area 0,31+0,10 0,41+0,06 0,45+0,04 0,33+0,03 0,34+0,06 0,013

Razao do 2,33+1,02 2,46+0,65 1,76+0,32 2,23+0,74 1,87+0,62 0,419
tamanho da
raiz  primaria
pelo hipocotilo

Tamanho da 1,98+0,53 2,53+0,47 2,67+0,38 2,16+0,56 1,90+0,42 0,113
raiz primaria

Tamanho  do 0,92+0,31 1,05+0,12 1,53+22 0,99+0,13 1,05+0,24 0,040
hipocétilo

Tamanho total  2,90+0,65 3,58+0,42 4,20+0,48 3,14+0,55 2,95+0,50 0,024
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Figura 2. Plantulas de alface com 7 dias de avaliagao.

Na Figura 3, observou-se uma tendéncia clara de aumento do crescimento das
plantulas nos tratamentos UFS-H3 e, principalmente, UFS-Z8, em comparacdo aos
controles. O tratamento UFS-Z8 apresenta a maior mediana e a maior média (verde), com
distribuicdo concentrada em valores mais altos, indicando efeito positivo consistente no
tamanho total. UFS-H3 mostra efeito intermediario, com mediana acima dos controles e
menor dispersao.
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Figura 3. Distribui¢do do tamanho total de plantulas de alface no ensaio de inoculacao
direta.

UFS-C3 exibiu valores semelhantes ou ligeiramente inferiores aos controles, além
de maior variabilidade e presen¢a de pontos extremos. Os controles (sanitario e controle)
ficam em faixas menores de tamanho total, com sobreposi¢do entre si.

No boxplot de 4area (Geometria), notou-se aumento do desempenho
principalmente em UFS-Z8 e, em menor grau, em UFS-H3, em relagdo aos controles
(Figura 4).
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Figura 4. Distribuicao da area de plantulas de alface no ensaio de inoculagdo direta.

UFS-Z8 apresentou a maior mediana e média (verde), com valores concentrados
na faixa superior, indicando maior expansdo/area das plantulas. UFS-H3 também
contribuiu para mediana acima dos controles, sugerindo efeito positivo consistente,
embora com alguma variabilidade. Em contraste, UFS-C3 apresenta mediana inferior e
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maior dispersdo, incluindo valores baixos, o que indica auséncia de estimulo (ou possivel
efeito neutro/negativo) para essa variavel. Os controles (sanitario e controle) permanecem
em niveis intermediarios e semelhantes entre si, com sobreposi¢do das distribuigdes
(Figura 5).
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Figura 5. Distribui¢ao do tamanho do hipocotilo no ensaio de inoculacao direta.

Quanto ao comprimento do hipocétilo, o tratamento UFS-Z8 se destaca com os
maiores valores, apresentando mediana e média (verde) claramente superiores aos
controles, além de distribuicdo concentrada em uma faixa mais alta, indicando efeito
positivo consistente nessa variavel. O isolado UFS-H3 mostrou desempenho
intermediario, com mediana ligeiramente acima dos controles. Em contraste, UFS-C3
apresentou os menores valores medianos e maior variabilidade, sugerindo auséncia de
estimulo (ou efeito negativo) no alongamento do hipocoétilo. Os controles (sanitario e
controle) exibem valores proximos entre si, com ampla sobreposi¢do das distribuigdes.

No boxplot do comprimento da raiz primaria, observou-se tendéncia de maiores
valores nos tratamentos UFS-H3 e UFS-Z8 em comparagdo aos controles. UFS-H3
apresenta mediana elevada e distribuicdo mais concentrada, sugerindo aumento
consistente do comprimento radicular, embora com presenca de um ponto extremo
(Figura 6).
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Figura 6. Distribui¢ao do tamanho da raiz primaria no ensaio de inoculagdo direta.

UFS-Z8 também exibe mediana e média superiores as dos controles, com
variabilidade moderada. UFS-C3 apresenta-se heterogéneo, com ampla dispersdo e
valores minimos mais baixos, indicando resposta menos consistente. Os controles
(sanitério e controle) apresentam medianas menores e maior sobreposi¢do com UFS-C3,
reforcando que o efeito positivo sobre a raiz primaria ¢ mais evidente para UFS-H3 e
UFS-Z8.

A razdo raiz/hipocétilo ndo mostrou padrdo consistente entre tratamentos, e houve
grande sobreposi¢do com os controles e alta variabilidade (principalmente em UFS-C3 e
no controle) (Figura 7).
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Figura 7. Distribuicao do tamanho da raiz primaria no ensaio de inoculagdo direta.
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UFS-H3 tende a valores um pouco maiores, enquanto UFS-Z8 ¢ semelhante ao
controle sanitario ¢ mais estavel, indicando que seu efeito ocorreu sem alterar essa
propor¢ao.

6.3.1. Perfil taxonémico metagenémico da amostra composta de isolados

Na analise metagendmica da amostra contendo os 27 isolados, identificaram-se 32
géneros (além da categoria "Outros"), com predominancia de Serratia (54,51% do DNA)
e uma fracdo agregada classificada como "Outros" (41,06%). Entre os demais géneros
com contribuigdo acima de 0,5% destacaram-se Pseudomonas, Achromobacter,
Curtobacterium e Burkholderia (Tabela 2).

Tabela 2. Principais géneros detectados na metagendmica da amostra composta e perfil
taxondmico do pool de isolados: abundancia relativa (%DNA) por género. "Outros"
agrega géneros com baixa contribuigao.

Género % DNA —
Outros’.
Serratia sp. 54,51 b e ohend -
Curtobacterium sp.
Pseudomonas sp. 1,53 Burkholderi sp.
Paraburkholderia sp.
Pantoea sp.
Achromobacter sp. 1,19 §  sueptomyces sp.
g Cupriavidus sp.
. Bacillus sp.
Curtobacterium sp. 0,59 vk
Ralstonia sp.
Burkholderia sp. 0,53 e
Kosakonia sp.
Paraburkholderia sp. 0,31 5
Pantoea Sp' O’ 1 0 ° 1 % % DNA (rz(l)ativo) 40 *
Streptomyces sp. 0,04
Bacillus sp. 0,03
Cupriavidus sp. 0,03

Na metagenomica, Serratia sp. foi dominante, representando 54,51% do DNA
detectado. Os demais géneros ocorreram em baixas proporc¢des, com Pseudomonas sp.
(1,53%) e Achromobacter sp. (1,19%) como os mais abundantes ap6s Serratia. Também
foram detectados, em niveis reduzidos, Curtobacterium (0,59%), Burkholderia (0,53%),
Paraburkholderia (0,31%) e Pantoea (0,10%), além de géneros cldssicos de solo com
potencial biotecnologico, como Streptomyces (0,04%) e Bacillus (0,03%), e Cupriavidus
(0,03%). No conjunto, o perfil indica composi¢do altamente assimétrica, dominada por
um unico género, enquanto “Outros” reune tdxons de baixa contribui¢do individual.

6.3.2. Mineracao Génica

A andlise in silico revela que o metagenoma do consorcio de 27 isolados da
rizosfera de mangabeira € rico em genes que promovem o crescimento de plantas, como
nifH, que € responsavel pela fixacdo de nitrogénio e o gene srf44 que atua na protecio
radicular via surfactinas. Estes genes foram encontrados na minerag¢ao do género Bacillus.
Também houve a presenga de multiplos mecanismos para fosforo (pstA e phoH) em
diferentes géneros (Bacillus e Serratia), o que sugere que a rizosfera da mangaba
contribui para a selecdo de microrganismos eficientes em solos que podem ser pobres em
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nutrientes. O gene ald (alanina desidrogenase) encontrado em B. atrophaeus, indica um
metabolismo de nitrogénio robusto, auxiliando no crescimento vigoroso da planta sob
diferentes condi¢des, também encontrado em Pseudomonas.

Tabela 3. Descri¢do funcional dos microrganismos isolados da rizosfera de matrizes de
mangabeiras localizadas na Reserva Extrativista da Mangaba em Aracaju, Sergipe, 2026.

Género Espécie-Alvo Gene Funcdo PGP Referéncia de Sequéncia (NCBI
Detectado (Kraken2) Mineirado Associada 1D)
Bacillus B. atrophaeus  pstA Solubilizagdo e PstA Bacillus_atrophaeus
transporte de (ABU71474.1)
Fosfato
Bacillus B. subtilis srfAA Produgao de srfAA Bacillus subtilis
surfactina e (Ncon\P_388220.1)
Biofilme
Bacillus B. phoH Resposta ao PhoH Bacillus_licheniformis
licheniformis estresse de (WP_003183907.1)
Fosfato
Bacillus Bacillus sp. nifH Potencial fixacdo NifH Bacillus sp (AAL11394.1)
de Nitrogénio
Pseudomonas P. putida / ald Metabolismo de Ald Bacillus_atrophacus
aeruginosa L-alanina e (Homologo: NP 249298.1)
Nitrogénio
Serratia S. marcescens  pstA / Homeostase de PhnH_Bacillus (Homologo:
phoH Fosfato e Enzimas WP _041033324.1)

6.4. Discussao

A andlise metagendmica do consorcio de isolados provenientes da Reserva
Extrativista revelou uma microbiota com elevado potencial funcional associado a
promogao de crescimento vegetal, com destaque para mecanismos relacionados a
solubilizacao de fosforo. A elevada abundancia relativa de Serratia sp. na amostra sugere
que microrganismos desse género possam desempenhar papel relevante na mobilizagado
desse nutriente, especialmente em solos caracterizados por baixa disponibilidade de
fosforo. No entanto, essa interpretacdo deve ser compreendida como uma associagdo
baseada na abundancia relativa de DNA e na presenca de genes homologos descritos na
literatura, nao representando comprovagdo direta de atividade funcional em nivel de
isolado individual.

Entre as espécies descritas no género, destaca-se Serratia marcescens,
amplamente conhecida tanto por sua versatilidade metabdlica quanto por sua relevancia
clinica. Espécies de Serratia sao descritas como produtoras de acidos organicos e do
pigmento prodigiosina, um alcaloide tripirrol responsavel pela pigmentacao avermelhada
das coldnias em determinadas condigdes ambientais. A prodigiosina tem sido investigada
por seu potencial antimicrobiano, anticancerigeno e por aplicagdes emergentes no setor
agricola e energético (Mnif et al., 2022; Elkenawy et al., 2017), o que refor¢a o interesse
biotecnoldgico associado ao género.

Entretanto, apesar desse potencial metabdlico, € indispensavel considerar que o
género inclui espécies reconhecidas como patdgenos oportunistas, frequentemente
associadas a fatores de viruléncia e resisténcia antimicrobiana em contextos clinicos.
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Estudos recentes destacam tanto a diversidade de metabdlitos e enzimas produzidos por
Serratia, incluindo a prospeccdo de serratiopeptidase para fins industriais e
farmacéuticos, quanto a necessidade de avaliacdo criteriosa de risco em aplicagdes ndo
clinicas. Assim, o aproveitamento agricola de isolados desse género exige triagens
rigorosas em nivel de cepa, com rastreamento molecular de genes de viruléncia e
resisténcia, além de validagdes funcionais que assegurem biosseguranca. A integracao de
técnicas classicas de microbiologia com abordagens gendmicas de nova geragao torna-se
fundamental para distinguir cepas promissoras de isolados com potencial risco sanitario,
permitindo uma exploracao biotecnoldgica responsavel (Fontana et al., 2022).

A presenga de 12 microrganismos com funcao associada a fixagdo biologica de
nitrogénio, incluindo géneros como Azorhizobium, Bradyrhizobium, Burkholderia e
Rhizobium, estd em consonadncia com o método de isolamento empregado, baseado em
meio seletivo para diazotréficas. Entretanto, considerando que as fungdes foram
atribuidas com base em relatos da literatura e mineragao funcional, torna-se necessario
avaliar experimentalmente a capacidade fixadora dos demais microrganismos
identificados, evitando inferéncias exclusivamente baseadas em homologia génica.

Foram também relatadas bactérias com fungdes relacionadas ao controle biologico
e, simultaneamente, tdxons que incluem espécies fitopatogénicas. Esse conjunto
evidencia que microbiomas rizosféricos abrigam ndo apenas microrganismos benéficos,
mas também organismos que participam da regulacdo ecologica da comunidade
microbiana, refletindo um equilibrio dindmico caracteristico da rizosfera (Ling et al.,
2022; Pérez-Jaramillo et al., 2016).

Quanto a diversidade funcional ¢ a dominancia taxonOmica observadas, o
consoércio apresentou estrutura altamente assimétrica, caracterizada pela predominancia
de poucos géneros e pela presenca de ampla gama de tdxons em baixas abundancias
relativas. Esse padrdo ¢ consistente com a teoria da biosfera rara, segundo a qual
microrganismos pouco abundantes podem exercer fung¢des ecoldgicas desproporcionais a
sua representacdo numérica (Avolio et al., 2019). Nesse contexto, embora Serratia tenha
sido dominante em termos de abundancia relativa de DNA, géneros menos abundantes
como Bradyrhizobium, Burkholderia e Paraburkholderia podem contribuir de forma
relevante para processos como fixacao biologica de nitrogénio e adaptagcdo a estresses,
sustentando a funcionalidade do sistema rizosférico (Tu et al., 2021; Lindstrom et al.,
2019).

A especializagdo funcional do consércio ¢ sugerida pela presenca de genes
relacionados a nutricdo mineral, adaptacdo a estresses abioticos e protecdo radicular. A
deteccao do gene srfAA em Bacillus subtilis e do gene ald em Pseudomonas indica
potencial complementaridade funcional entre os diferentes géneros presentes, sugerindo
interacdes cooperativas na formacdo de biofilmes e na protecdo contra patdgenos.
Contudo, tais interagdes devem ser interpretadas como hipdteses ecoldgicas, uma vez que
nao foram avaliadas experimentalmente neste estudo.

A analise de componentes principais evidenciou associagao entre promotores de
crescimento, solubilizadores de fosforo e agentes de controle bioldgico, indicando que o
microbioma da mangabeira apresenta organizagdo funcional voltada ao suporte
nutricional e a protecdo vegetal em solos de baixa fertilidade. Essa convergéncia
funcional sugere potencial para formulagdo de bioinsumos baseados em consorcios
microbianos, desde que submetidos a criteriosa valida¢ao experimental.

Por fim, a deteccdo de géneros que incluem espécies oportunistas ou patogénicas
para humanos, como Klebsiella pneumoniae € Pseudomonas aeruginosa, reforca a
complexidade ecoldgica do microbioma rizosférico. Ambientes naturais conservados
podem abrigar simultaneamente microrganismos com potencial agronOmico e
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organismos com relevancia clinica, o que destaca a necessidade de etapas adicionais de
caracterizacdo molecular, avaliacdo de biosseguranca e selecdo criteriosa de isolados
antes de qualquer aplicagdo agrondmica.

6.5. Conclusao

A rizosfera de H. speciosa em uma reserva extrativista urbana abriga um consorcio
bacteriano diverso e funcionalmente promissor. A caracterizagdo por sequenciamento do
gene 16S rRNA revelou uma comunidade assimétrica, com dominancia de poucos
géneros e presenca de microrganismos de baixa abundancia, consistente com a teoria da
biosfera rara.

A inferéncia funcional indica potencial para promog¢ao do crescimento vegetal,
especialmente por mecanismos relacionados a solubilizagdo de fosforo e a fixacdo
biologica de nitrogénio. Os ensaios de inoculacao em sementes de alface demonstraram
que parte dos isolados promoveu o crescimento inicial das plantulas. Considerando as
limitacdes da inferéncia funcional indireta e a presenca de géneros oportunistas, os
resultados fornecem uma base para estudos futuros de validagao funcional, biosseguranga
e desenvolvimento responsavel de bioinsumos a partir da microbiota nativa da
mangabeira.
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7. CONSIDERACOES FINAIS

O conjunto de resultados apresentados neste estudo demonstra que a rizosfera de
Hancornia speciosa em uma reserva extrativista urbana abriga uma comunidade
bacteriana diversa, funcionalmente relevante e portadora de atributos de interesse
ecologico e biotecnologico, mesmo sob forte influéncia antrdpica.

Na caracterizacao taxondmica e funcional dessa comunidade, evidenciou-se uma
estrutura assimétrica, com a dominancia de alguns géneros e a presenca de
microrganismos de baixa abundancia, compativel com a ideia de biosfera rara (conjunto
de microrganismos presentes em baixa abundancia em um ambiente, mas que, mesmo
sendo raros, desempenham fungdes ecoldgicas importantes) e com a especializagdo de
grupos microbianos em fungdes-chave para a manutengdo da fertilidade do solo e da
sanidade das plantas.

A partir da revisdo sistematica e da prospecgao tecnoldgica desenvolvidas no
primeiro Artigo, foi possivel consolidar o estado da arte sobre o papel de espécies de
Bacillus na promocgao de crescimento vegetal, com énfase em genes, rotas metabdlicas e
metabolitos associados a sintese e regulacdo de fitormonios, a solubiliza¢do de nutrientes
e ao biocontrole. Com esse levantamento, evidencia-se o amadurecimento cientifico e
tecnologico do uso de bactérias promotoras de crescimento em diferentes sistemas
agricolas, a0 mesmo tempo em que se identificaram lacunas importantes relacionadas a
aplicacdo de microrganismos nativos em espécies frutiferas brasileiras e em ambientes
sob pressao antropica, como reservas extrativistas urbanas. Esses achados fundamentaram
a etapa seguinte do trabalho, orientando a prospec¢ao de microrganismos rizosféricos
associados & mangabeira.

No segundo Artigo, com a obten¢do e avaliacdo de isolados diazotroficos da
rizosfera de H. speciosa, foi possivel avancar da fundamenta¢do teoérica para a
comprovagdo experimental do potencial de microrganismos nativos como promotores de
crescimento vegetal. Ensaios envolvendo compostos volateis, inoculagdo em sementes de
alface e analise de interacdes interespecificas entre cepas comprovam que parte dos
isolados € capaz de estimular a germinacdo e o vigor inicial de plantulas, além de
apresentar perfis de compatibilidade que favorecem a formagdo de consorcios
microbianos.

Quanto a caracterizagdo fenotipica e a diversidade de respostas morfologicas
observadas, ha um elenco funcional complexo na rizosfera da mangabeira, cuja
explora¢do pode subsidiar a constru¢cdo de bancos de germoplasma microbiano e o
desenvolvimento de formula¢des de bioprodutos.

No terceiro Artigo, foram realizadas abordagens de cultivo e de metagenomica
amplicon aplicadas a um consorcio de isolados, permitindo uma visdo complementar da
microbiota associada a mangabeira. A predominancia de géneros como Serratia e
Pseudomonas, somada a inferéncia de fungdes relacionadas a fixagdo biologica de
nitrogénio, a solubilizacdo de fosfato e a producdo de metabdlitos bioativos, sugere a
presenca de um microbioma funcionalmente especializado para atuar em solos de baixa
fertilidade e sob condi¢des ambientais especificas. A convergéncia entre os resultados
metagendmicos € os ensaios de promog¢do de crescimento em plantulas reforga a
consisténcia ecoldgica dos mecanismos propostos € demonstra que microrganismos
cultivaveis representam fracdo importante de um sistema mais amplo de interagdes
rizosféricas.

Em conjunto, os trés Artigos do estudo permitem ter a compreensao do rizobioma
de H. speciosa a partir de perspectivas complementares: (i) o mapeamento global de genes
e rotas envolvidas na promogao de crescimento vegetal; (ii) a validacao experimental de
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isolados nativos obtidos na reserva extrativista; e (iii) a integragdo taxondmica e funcional
da comunidade bacteriana por metagendmica. Essa abordagem integrada permite afirmar
que a rizosfera da mangabeira constitui ndo apenas um componente essencial para a
conservagao da biodiversidade local, mas também um reservatorio estratégico de
microrganismos passiveis de aproveitamento em biotecnologias voltadas a agricultura.

Do ponto de vista aplicado, com os resultados obtidos, ¢ possivel afirmar que
isolados diazotroficos da rizosfera de H. speciosa apresentam potencial para integrar
futuras formulacdes de bioinsumos dirigidas a culturas agricolas cultivadas na regiao
Nordeste, onde condi¢des edafoclimaticas semelhantes as da area de estudo podem
favorecer o desempenho de microrganismos adaptados localmente. A utilizagdo desses
isolados, em consondncia com principios de agricultura sustentdvel e com o
fortalecimento de sistemas produtivos baseados em recursos bioldgicos regionais, pode
contribuir para reduzir a dependéncia de insumos sintéticos, valorizar espécies nativas e
integrar conservagao e producao.

Reconhece-se, entretanto, que este estudo apresenta limitagdes inerentes ao
recorte espacial, ao nimero de amostras e a propria natureza das abordagens empregadas,
especialmente no que se refere a profundidade de resolucdo taxondmica do
sequenciamento por amplicon e a extrapolagao de resultados laboratoriais para condigdes
de campo. Em futuras pesquisas, se podera ampliar a amostragem, empregar abordagens
metagendmicas de shotgun e metabolomicas, explorar outros hospedeiros vegetais de
interesse agrondmico e avangar em testes de consorcios microbianos em diferentes
sistemas de cultivo, incluindo avaliacdes de biosseguranga e de desempenho agronomico
em larga escala.

Ainda assim, os resultados aqui apresentados contribuem de forma inédita para o
entendimento da microbiota rizosférica de mangabeira em uma reserva extrativista
urbana, refor¢ando a importincia de integrar a conservacdo da biodiversidade, o
conhecimento ecoldgico e o desenvolvimento de tecnologias baseadas em
microrganismos nativos. Ao evidenciar o potencial genético, ecoldgico e biotecnoldgico
da comunidade bacteriana associada a H. speciosa, com este estudo se oferece subsidios
cientificos para iniciativas que visem tanto a protecdo da espécie e de seu habitat quanto
a construgdo de sistemas agricolas mais sustentaveis na regido Nordeste do Brasil.
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Tabela Suplementar 1. Genes descritos nos artigos presente na literatura.

Gene Descrigdo genética Microrganismo de Obs.
referéncia
ald | alanina desidrogenase Paenibacillus peoriae
alsD | alfa-acetolactato descarboxilase Bacillus subtilis
dHaS | aldeido desidrogenase DhaS Bacillus spizizenii
fhu | proteina de ligagdo ao ATP do transportador ABC do ferricromo Streptococcus descontinua
pyogenes do
gln | GTP 3',8-ciclase MoaA Bacillus altitudinis
gt | Glt Enterobacteria fago
isp | serina protease Isp Bacillus spizizenii
nar | subunidade beta de nitrato redutase A Escherichia coli
nat | Arilamina N-acetiltransferase Mycobacterium descontinua
bovis do
nif | proteina iscU Streptococcus descontinua
pyogenes do
nirB | subunidade grande da redutase do nitrito (NADH) Escherichia coli
phn | regulador putativo no operon phn Salmonella enterica
phoH | Induzivel por privagdo de fosfato semelhante a PhoH Escherichia
ppsC | policetideo sintase de ftiocerol tipo I PpsC Mpycobacterium canettii
pstd | subunidade PstA da membrana do transportador ABC de fosfato Escherichia coli
srfAA | surfactina peptideo sintetase nao ribossomal Bacillus velezensis
TPRA | subunidade alfa da triptofano sintase Escherichia coli
VfiZ | precursor da proteina permease yfiZ do sistema de transporte de Escherichia coli descontinua
sider6foros putativo do


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=293387
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=511145
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=511145

Tabela Suplementar 2. Nomeclatura e descritores dos isolados bacterianos.
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Cepa Latitude Longitude Caracteristicadosolo ID arvore  Diluicao Varidveis microscopicas Varidveis macroscépicas
amostrada e
repeticao
UFS * largura célula Comprimento COLONIAS Largura colbnia
(um) célula (um)
UFS-C1 - - Folhas queimadas, sn 2A 3539,2 4575,68 UNIDO GROSSO
10995942 37094736 pouca Vegetagﬁo’
solo descoberto
UFS-C2 - - Folhas queimadas, sn 2B1 11156,064 5013,024 SEPARADO FINO
10995942 37094736  pouca vegetacio,
solo descoberto
UFS-C3 - - Folhas queimadas, sn 2B2 10842,592 4727,36 UNIDO GROSSO
10995942 37094736 pouca Vegetagﬁo’
solo descoberto
UFS-H1 - - Folhas queimadas, 42 1A _ UNIDO FINO
10997225 37095613 pouca Vegetagéol
solo descoberto
UFS-H2 - - Folhas queimadas, 42 4A 4181,312 4643,936 _ _
10997225 37095613 pouca Vegetagﬁol
solo descoberto
UFS-H3 - - Folhas queimadas, 42 4D 8764,576 2138,688 UNIDO FINO
10997225 37095613

pouca vegetacao,
solo descoberto
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UFS-H4

UFS-H5

UFS-H6

UFS-Z1

UFS-22

UFS-Z3

UFS-Z4

UFS-Z5

10997225

10997225

10997225

-1,1E+08

-1,1E+08

-1,1E+08

-1,1E+08

-1,1E+08

37095613

37095613

37095613

3,71E+08

3, 71E+08

3,71E+08

3,71E+08

3,71E+08

Folhas queimadas,
pouca vegetacgao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacgao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetagao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacao,
solo descoberto

42

42

42

11

11

11

11

11

7B2

8B1

8B12

1A

2A

3B

4C2

6C1

21030,432

16649,408

37288

16748

15122,496

24316,832

10832,48

26478,272

18037,28

3665,6

5296,16

3627,68

7209,856

10602,432

3743,968

5192,512

UNIDO

UNIDO

UNIDO

SEPARADO

SEPARADO

SEPARADO

UNIDO

GROSSO

FINO

GROSSO

FINO

GROSSO

FINO

GROSSO
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UFS-Z6

UFS-Z7

UFS-Z8

-1,1E+08

-1,1E+08

-1,1E+08

3,71E+08

3,71E+08

3,71E+08

Folhas queimadas,
pouca vegetacgao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacgao,
solo descoberto

Folhas queimadas,
pouca vegetacao,
solo descoberto

* a representacdo de dilucdo é dada pelo primeiro nimero

(exemplo 2= segunda diluicdo/ 8= oitava diluicdo); a letra seguinte

representa a repeticdo, (A=1;B=2...) os préximos numeros
representam repiques para isolamento de dois organismos em
uma mesma placa.

11

11

11

6C2

8C2

17008,384

19806,88

8564,864

12905,44

9866,784 SEPARADO

4406,304 SEPARADO

FINO

GROSSO



Tabela Suplementar 3. Dados da caracterizagao de cepas.

UFS-C1
UFS-C2
UFS-C3
UFS-H1
UFS-H2
UFS-H3
UFS-H4
UFS-H5
UFS-H6
UFS-Z1
UFS-22
UFS-Z3
UFS-7z4
UFS-Z5
UFS-Z6
UFS-Z7
UFS-Z8

Varidveis microscopicas

largura célula

(um)
3539,2
11156,064
10842,592
4181,312
8764,576
21030,432
16649,408
37288
16748
15122,496
24316,832
10832,48
26478,272
17008,384
19806,88
8564,864

Comprimento célula

(um)
4575,68
5013,024
4727,36
4643,936
2138,688
18037,28
3665,6
5296,16
3627,68
7209,856
10602,432
3743,968
5192,512
12905,44
9866,784
4406,304

Varidveis macroscépicas

COLONIAS

UNIDO
SEPARADO
UNIDO
UNIDO
UNIDO
UNIDO
UNIDO
UNIDO
SEPARADO
SEPARADO
SEPARADO
UNIDO
SEPARADO
SEPARADO

*O sinal “-” indica que ndo foi possivel realizar a avalia¢do.

Largura colbnia

GROSSO
FINO
GROSSO
FINO
FINO
GROSSO
FINO
GROSSO
FINO
GROSSO
FINO
GROSSO
FINO
GROSSO

Variaveis visuais

GRAM

NEGATIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
NEGATIVO
NEGATIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO
POSITIVO

Tempo

24H
24H
48H
24H
24H
24H
48H
48H
24H
48H
24H
24H
48H
48H
24H
24H
24H
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