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Apresentacao

A saude dos solos agricolas resulta da
interacdo entre suas propriedades fisicas, quimicas
e biolégicas. Enquanto as dimensdes quimica
e fisica tém sido tradicionalmente manejadas
nos sistemas agricolas, o componente biolégico,
incluindo os microrganismos do solo, tem recebido
atengdo crescente nos ultimos anos.

O conceito de Satde Unica, instituido em
2008 pela Organizagdo Mundial da Saude (OMS),
pela Organizagdo Mundial da Saude Animal
(OIE) e pela Organizagdo das Nacdes Unidas
para Alimentagdo e Agricultura (FAO), destaca
a interconexado entre a saude humana, animal,
vegetal e ambiental. Nesse contexto, o microbioma
se destaca como um elo essencial, conectando
e influenciando a saude dos seres vivos e do
ambiente.

Como o solo é um importante reservatério de
diversidade microbiana, pode-se afirmar que solos
saudaveis sdo a base para a saude das plantas,
dos animais e das pessoas. Assim, o conhecimento
e 0 manejo do microbioma do solo sdo essenciais

para promover uma agricultura sustentavel e,
consequentemente, avancar a Saude Unica.
Em consonancia com a missdao da Embrapa
Meio Ambiente, que busca integrar a producao
agropecuaria a sustentabilidade em todas as
suas dimensodes, 0 manejo do microbioma do solo
contribui diretamente para alcangar o Objetivo de
Desenvolvimento Sustentavel (ODS) 2: Fome zero
- erradicar a fome, alcancar a seguranca alimentar,
melhorar a nutricdo e promover a agricultura
sustentavel.

Neste texto, os autores oferecem um
panorama geral da rapida evolugdo de técnicas
avangadas de biologia molecular, com énfase no
sequenciamento genético, e discutem como essa
ferramenta pode ser aplicada em sistemas de
producgao. Este texto também pode ser visto como
um guia que aponta como analisar e explorar ao
maximo os dados de sequenciamento genético do
microbioma do solo na agricultura. surgimento de
técnicas avangadas de sequenciamento genético
revolucionou varias areas da ciéncia.

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

O surgimento de técnicas avangadas de
sequenciamento genético revolucionou varias areas
da ciéncia no final do século XX e inicio do século
XXI. O grande marco histérico foi a conclusdo do
sequenciamento do genoma humano em 2003
(Schmutz et al., 2004). O Projeto Genoma Humano
(Lander et al., 2001) surgiu no inicio da década de
1980 a partir de duas percepgdes fundamentais.
Primeiramente, a de que a capacidade de
se conhecer o0 genoma poderia acelerar
significativamente a pesquisa biomédica, permitindo
que os pesquisadores abordassem problemas de
maneira abrangente e imparcial. Em segundo lugar,
o desenvolvimento deste projeto exigiria um enorme
esforco da comunidade cientifica na construgéao
de infraestrutura de pesquisa, como nunca
observado anteriormente nas ciéncias bioldgicas.
Curiosamente, o primeiro organismo multicelular a
ter o genoma completamente sequenciado néo foi
o homem, mas foi um pequeno nematoide de vida
livre, o Caenorhabditis elegans, o qual compde o
microbioma do solo (Genome..., 1998). No Brasil,
inspirado nas duas percepgbes fundamentais
que impulsionaram o Projeto Genoma Humano,
neste mesmo periodo, foi colocada em curso uma
iniciativa coordenada pela Fundagao de Amparo a
Pesquisa do Estado de Sao Paulo (FAPESP), com
apoio do Conselho Nacional de Desenvolvimento
Cientifico e Tecnoldgico (CNPq) e da Fundecitrus,
para o primeiro sequenciamento de um patégeno de
plantas. O sequenciamento completo do genoma da
bactéria patogénica Xylella fastidiosa, causadora da
Clorose Variegada dos Citros (CVC), foi publicado
em 2000 (Simpson et al., 2000), o que entdo permitiu
uma comparacao detalhada de genomas completos
de patdgenos de animais e plantas.

Depois dos primeiros genomas completos serem
publicados, houve a estruturagao de diversos grupos
de pesquisa pelo mundo e avangos importantes
na evolugdo e disponibilidade das tecnologias de
sequenciamento. Umindicadorimportante que reflete
a popularizagao da aplicagcdo do sequenciamento
genético em diversas areas da ciéncia, incluindo a

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

Na agricultura, as dimensdes fisica, quimica
e biolégica do solo estdo intrinsecamente ligadas
e determinam o desenvolvimento e a saude das
plantas cultivadas. Em relagdo ao componente
biolégico dos solos, nossa visdo sobre sua
composicao de funcionalidade permaneceu, por
muito tempo, restrita a grupos de organismos
acessiveis por métodos de cultivo, que acessam
menos 1% da biodiversidade microbioldgica dos
solos (Pham; Kim, 2012; Anthony et al., 2023).
Neste contexto, a aplicagdo das técnicas de
sequenciamento tem sido fundamental para elucidar
as complexas interagdes entre 0 microbioma do solo
e as plantas. Entretanto, a maior parte dos estudos
do microbioma do solo usando sequenciamento de
segunda geragao ainda é descritiva. A tradugao do
conhecimento tedrico para a aplicagdo pratica na
agricultura sustentavel exige o desenvolvimento
de abordagens e conceitos que proporcionem uma
compreensdao mais aprofundada dos mecanismos
envolvidos nessas interagbes microbioldgicas.
Neste texto, vamos colocar em perspectiva as
potencialidades e limitagbes da exploracdo dos
dados de sequenciamento genético do microbioma
do solo na agricultura. Ao examinarmos criticamente
essas questdes, buscamos contribuir para a
transicdo de um entendimento meramente tedrico
para estratégias praticas que impulsionam a
agricultura em diregao a padrbes mais sustentaveis
e eficazes.

O sequenciamento genético do DNA (ou RNA)
obtido a partir de solos de sistemas de produgéo
agricola permite a investigagdo das interacdes
microbianas no solo, na rizosfera e em outros



ambientes associados as plantas. Os pesquisadores
podem estudar os efeitos de praticas agricolas,
incluindo rotacdo de culturas e uso de fertilizantes e
bioinsumos nas comunidades microbianas do solo.
Podem também compreender a interagdo entre o
microbioma do solo e plantas cultivadas e direcionar
praticas agricolas sustentaveis que promovem
a biodiversidade e/ou a atividade microbiana,
resultando em melhorias na produtividade agricola,
suscitada por processos como a ciclagem de
nutrientes e outros correlatos a saude das plantas.

Abordagens e objetivos
do sequenciamento de
DNA ou RNA do solo

Existem duas abordagens principais que
permitem avaliar de forma global a composigéo e
funcionalidade de comunidades microbianas do solo
a partir do isolamento e da analise do seu material
genético. A primeira abordagem acessa genes
marcadores conservados do DNA ribossomal, os
quais sao usados primariamente para determinar
a identidade (taxonomia) dos microrganismos de
uma comunidade, dando origem a uma técnica
chamada sequenciamento de amplicons ou
metataxonémica. A segunda, acessa virtualmente
todos os segmentos de DNA (ou RNA) obtidos a
partir de uma amostra de solo, possibilitando a
andlise tanto de genes marcadores taxonémicos
quanto de genes relacionados a fungdes especificas
presentes no microbioma. Esta abordagem &
chamada de metagendmica quando é realizada
a partir do DNA, ou metatranscriptémica, quando
realizada a partir do RNA. Frequentemente, o termo
metagenémica é usado de forma ampla, porém,
tecnicamente errénea, quando inclui a abordagem
de sequenciamento de amplicons. Estes métodos
permitem estudar a diversidade genética e funcional
dos microrganismos presentes no solo sem a
necessidade de cultiva-los em meio de cultura
no laboratério, aumentando exponencialmente
nossa eficacia na andlise dessas comunidades.
As estratégias analiticas de cada abordagem estéo
ilustradas na Figura 1 e descritas nas secdes
seguintes.

Extracao de DNA e RNA do solo

Aprimeira etapa para o estudo do microbiomado
solo é a extragdo de DNA e/ou RNA das amostras,
permitindo assim o acesso ao material genético dos
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microrganismos presentes e, subsequentemente,
a analise detalhada da diversidade e fungao
microbiana presentes no ambiente a ser estudado.
Diferentes métodos de extragdo sédo utilizados,
cada um com suas vantagens e desvantagens. De
maneira geral, o processo envolve a ruptura das
células microbianas presentes na amostra de solo,
seguida pela purificagdo do DNA ou RNA. A escolha
do método de extracdo pode afetar significativamente
os resultados obtidos, influenciando a eficiéncia
de recuperacdo do material genético e a
representatividade do microbioma estudado.

Além disso, € importante considerar as
caracteristicas especificas de cada solo, como
a presenca de materiais organicos e inorganicos
que podem interferir na extragao e na qualidade do
material genético recuperado. Métodos que levam
em conta a complexidade e a variabilidade do solo,
como a extragdo com agentes desestabilizantes
fisicos e quimicos seguida por purificagdo
cuidadosa, sao frequentemente empregados
para obter resultados mais precisos. A extragao
eficaz de DNA e RNA do solo nao apenas permite
a anadlise detalhada da composicdo e funcdo
microbiana, mas também contribui para uma
melhor compreensdo dos processos ecoldgicos
e biogeoquimicos que ocorrem nesse importante
compartimento ambiental.

Vale ressaltar que existem diferencas técnicas
entre a extracdo de DNA e RNA de amostras de
solo, baseadas principalmente nas caracteristicas
moleculares e nas técnicas de extragao especificas
necessarias para cada tipo de acido nucleico.
Para o DNA, o desafio principal reside na remogao
eficiente de compostos que podem inibir processos
posteriores, como por exemplo a reagédo de PCR,
como polifendis e compostos humicos presentes
no solo. Ja a extragdo de RNA do solo apresenta
desafios adicionais devido a sua natureza mais
instavel e a presenga de enzimas ribonucleases
(RNases), que podem degradar rapidamente o
RNA. Métodos de extragdo de RNA frequentemente
incluem a adicdo de agentes estabilizadores,
como fenol ou guanidina tiocianato, para inativar
as RNAses e preservar o RNA. Além disso, a
extracdo de RNA muitas vezes requer etapas
adicionais, como a remocédo de DNA residual por
tratamento com DNAse e a utilizacdo de colunas
de silica ou resinas especificas para purificar o
RNA. Atualmente, diversos kits comerciais estao
disponiveis no mercado, oferecendo estratégias
rapidas e eficientes para a extragdo de DNAe RNAa
partir de amostras de solo.
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Figura 1. Esquema geral das abordagens analiticas para estudar o microbioma do solo em sistemas agricolas.
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Metataxonémica (sequenciamento
de amplicons)

Nesta abordagem, utilizam-se como alvos
0s genes ribossomais marcadores, que estédo
presentes em todos os organismos do grupo alvo
de estudo. Esses genes, conhecidos como genes
essenciais ou housekeeping, desempenham
atividades fundamentais para a sobrevivéncia
celular. As regides gendmicas ribossomais s&o
comumente escolhidas para este tipo de estudo por
apresentarem regides conservadas e variadas, as
quais permitem a identificagdo precisa de grupos
de organismos especificos, como bactérias, fungos
e outros eucariotos, e a discriminagdo de membros
destes grupos com resolugdo taxondmica mais
detalhada. As por¢des variaveis do gene podem
ser usadas para estudos de identificacdo e
filogenia. O sequenciamento de amplicons
envolve uma amplificagado por Polymerase Chain
Reaction (PCR) usando primers especificos de
acordo com o gene alvo, 16S rRNA (bactérias
e arquéias), ITS (fungos) e 18S rRNA (outros
eucariotos). O produto da PCR é entdo usado
para sequenciamento massivo, gerando milhares
de sequéncias de DNA, as quais sao submetidas
a andlise com ferramentas de bioinformatica.
Apés o processamento da qualidade das
sequéncias obtidas, aquelas de baixa qualidade
sdo removidas, e 0os agrupamentos de sequéncias
de alta qualidade sdo empregados para
realizar analises de diversidade, identificacao
e comparagcdao de comunidades. Os bancos
de dados mais populares para a atribuicao
taxondbmica sao Silva, GreenGenes, Ribosomal
Database Project (RDP) para bactérias e arqueias,
e alguns especificos como UNITE para fungos e
PR2 para protistas. E importante destacar que,
devido ao tamanho limitado do fragmento de
DNA sequenciado, a classificagdo das sequéncias
raramente permite a descricdo até o nivel de
espécie dos microrganismos presentes nos solos.
A determinacdo taxonOmica das sequéncias
obtidas pode variar desde o nivel de dominio até
o nivel de género. Além da afiliagdo taxondmica,
as sequéncias sdo também analisadas por
similaridade, o que gera classificagbes de grupos
taxondmicos empiricos, a partirdos quais é possivel
estimar estatisticamente o numero de espécies
presentes em uma amostra, ou outros paradmetros
de diversidade inerentes a esta. Inovagdes nesta
aplicagdo buscam predizer funcionalidades a partir
de dados de sequenciamento, bem como tragar
correlagdes negativas ou positivas entre grupos
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microbianos presentes numa mesma amostra
e determinar grupos microbianos essenciais
para a organizagdo da comunidade microbiana
em estudo. Todas estas funcionalidades tém
sua eficiéncia relacionada com o conjunto de
dados empregado, onde o desenvolvimento
da bioinformatica e inteligéncia artificial, como
aprendizado de maquina, tem papel fundamental.

Metagenomica (sequenciamento
de DNA) e Metatranscriptomica
(sequenciamento de RNA)

Nesta abordagem, o DNA ou RNA total é
isolado e purificado a partir de amostras de solo,
sendo posteriormente processado, fragmentado
e utilizado para o sequenciamento. Isso permite
acessar todo o material genético recuperado a
partir do solo, e ndo apenas genes marcadores,
como na abordagem metataxondmica, permitindo
a identificacdo de bactérias, fungos e outros
organismos.Alémdisso, forneceinformagdes sobre
as fungbes bioldgicas e o potencial metabdlico
destes microrganismos. Quando a analise é
feita a partir do DNA, a informacdo dos genes
funcionais representa o potencial funcional do
microbioma na amostra de solo avaliada. Quando
a analise é feita a partir do RNA, os dados do
sequenciamento resultam dos genes efetivamente
expressos pelo microbioma do solo no momento
da amostragem. Essa abordagem fornece uma
visdo mais abrangente da diversidade microbiana
em comparagao com métodos tradicionais de
cultura, permitindo a compreensao da ecologia
microbiana, fungbes metabdlicas e potenciais
impactos ambientais no solo. No entanto, estas
analises sdo mais laboriosas, de maior custo e
de maior complexidade em sua interpretagéao.
Os bancos de dados comumente usados para a
atribuicdo funcional aos dados metagenémicos
sdo MG-RAST, KEGG, IMG/M, SEED, Uniprot,
pFAM. Outros bancos de dados sao dedicados
para a anotagao de via metabdlicas especificas,
como NcycDB, dbCAN e Resfam, respectivamente
para o ciclo do nitrogénio, carboidratos e genes de
resisténcia a antibiéticos. Ainda a partir dos dados
gerados de metagendmica, ha a possibilidade de
montagem de genomas de organismos presentes
nas amostras, do inglés metagenome-assembled
genomes (MAG). Esta técnica computacional
tem avancado muito e permite que tenhamos
acesso a informagdes gendmicas de organismos
nao cultivados, o que nos traz assertividade em
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conectar fungdes microbianas no solo com a
classificagcdo taxondmica de grupos microbianos
pouco estudados.

Roteiro analitico de dados de
sequenciamento genético

Para a analise de dados de sequenciamento
genético do microbioma, um roteiro abrangente
envolve diversas etapas e diferentes ferramentas
de bioinformatica. Inicialmente, é essencial
realizar o pré-processamento das sequéncias,
incluindo verificagdo da qualidade, remocao
de adaptadores e bases de baixa qualidade.
Apos a filtragem das sequéncias, & importante
conduzir analises de diversidade, estrutura e
composicao das comunidades microbianas,
atribuindo sequéncias a categorias taxonémicas,
calculando métricas de diversidade e comparando
a estrutura da comunidade entre diferentes
amostras e tratamentos. As visualizagbes dessas
inferéncias sdo bastante diversas, variando
desde numeros até dispersdes das amostras por
similaridade na composi¢cao das comunidades.
A analise funcional poder ser realizada tanto
por predicdo, a partir de genes ribossomais,
quanto por inferéncia por sequéncias obtidas
a partir das abordagens metagenbmica e
metatranscriptémica, prevendo funcdes
metabolicas e identificando genes especificos de
interesse. Para entender diferengas entre grupos
de amostras, testes estatisticos sdo aplicados,
com correcao para multiplas comparacgdes, se
necessario. A integracdo com metadados é
crucial para associar dados do microbioma com
informacdes ambientais relevantes. A visualizacao
dos dados por meio de graficos e figuras ajuda
na representagao visual dos resultados. Apds a
interpretacdo dos resultados a luz dos objetivos
do estudo e da literatura existente, é possivel
discutir as implicagdes bioldgicas, além de sugerir
estudos futuros. Por fim, é essencial documentar
detalhadamente todos os métodos, parametros e
resultados obtidos para preparagao de relatérios
ou artigos cientificos. Um roteiro analitico de
dados de sequenciamento esta representado na
Figura 2 e descrito a seguir:

1) Pré-processamento  dos dados de
sequenciamento: verificacdo da qualidade dos
dados brutos do sequenciamento, por exemplo,
usando programas como FastQC; remocgdo de
adaptadores e bases sequenciadas de baixa
qualidade, por exemplo, utilizando ferramentas
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como Trimmomatic ou Cutadapt; e montagem
de sequéncias caso aplicavel.

2) Analise de diversidade, estrutura e
composicdo do microbioma: realizagdo de
andlises para atribuir sequéncias a categorias
taxonémicas utilizando bancos de dados
especificos, por meio de softwares como QIIME e
mothur; calculo de métricas de diversidade, como
riqueza e diversidade alfa; comparagdao da
estrutura das comunidades microbianas entre
os diferentes tratamentos por meio de graficos
de dispersado, por exemplo, utilizando analises
multivariadas como PCA, PCoA, NMDS, RDA e
CCA,; identificagdo de espécies presentes e sua
abundancia relativa, por exemplo, utilizando
bancos de dados como RDP, Silva, Greengenes;
e montagem de genomas (MAGs) a partir de
dados do metagenoma.

3)Analise funcional do microbioma: realizagéo
de predicdo funcional a partir de dados de
amplicons, por exemplo, utilizando banco de
dados como FAPROTAX, Tax4Fun2, PICRUSt2
e FUNGuild, e realizagao de inferéncia funcional
identificando genes de interesse a partir de dados
metagendmicos, por exemplo, utilizando bancos
de dados como KEGG, SEED e COG.

4) Andlise diferencial para comparagdo de
grupos: realizacdo de testes estatisticos para
identificar diferengas significativas na composigao
taxonémica ou funcional de microrganismos entre
grupos de amostras utilizando testes paramétricos
€ nao paramétricos, por exemplo, utilizando testes t,
ANOVA, DESeq2, edgeR, ALDEx2, ANCOM, LEfSe
e Random Forest.

5) Integracdo de metadados: associagdo dos
dados de sequenciamento do microbioma com
informacdes ambientais ou outras metainformacgdes
relevantes para investigar correlagcdes ou padrdes,
por exemplo, com dados de analise quimica do solo,
ocorréncia de doengas e produtividade de culturas.
As anadlises de correlagdo podem ser realizadas
usando métodos estatisticos, como regressao linear,
correlagao de Spearman, correlagdo de Pearson,
entre outros.

6) Visualizagao de dados e interpretagao: criagao
de gréficos e figuras para representar visualmente
os resultados das analises, como graficos de barras,
diagramas de Venn, heatmaps, analises de network,
entre outras; interpretagdo dos resultados obtidos a
luz dos objetivos do estudo e da literatura existente;
discussao das implicagdes bioldgicas dos resultados
observados; e recomendagdes de manejo com base
nas descobertas realizadas.
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Figura 2. Roteiro analitico para processamento de dados de sequenciamento de material genético obtido de

solos.

Oportunidades e desafios do
sequenciamento genético do
microbioma em sistemas agricolas

A atividade do microbioma do solo desempenha
um papel determinante na produtividade das
plantas em sistemas agricolas (Tkacz; Poole, 2015).
Em um estudo de sequenciamento metagendémico,
comparando areas de baixa e alta produtividade
agricola, foi demonstrado que as diferencas na
produtividade estdo associadas a composi¢ao

do microbioma (Chang et al., 2017). O estudo de
associagdo ampla com dados metagendmicos,
chamado de Metagenome-Wide  Association
Study (MWAS), combinado com predicdo de
aprendizado de maquina, além de identificar
grupos de microrganismos especificos associados
a alta produtividade, revelou que a abundancia
de membros do microbioma associados as
transformagdes do nitrogénio sdo determinantes
para a alta produtividade (Chang et al., 2017).
Em um estudo de metataxondmica da comunidade
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de bactérias, foi comparado o efeito da diversidade
microbiana na produtividade de soja e na taxa de
infecgdo pelo nematoide das galhas (Meloidogyne
spp.). Os resultados mostraram que solos com maior
diversidade bacteriana apresentaram menor taxa
de infecgao pelo patégeno e maior produtividade
(Barros et al., 2022), evidenciando a importancia
da diversidade microbiana do solo para a saude e
o crescimento de plantas. Assim, considerando a
essencialidade do microbioma para as plantas, a
analise de sequenciamento genético do microbioma
do solo em sistemas agricolas tem o potencial de
predizer a saude e a produtividade dos sistemas
agricolas.

Hé& um esfor¢o da comunidade cientifica no sen-
tido de organizar um sistema robusto de indicadores
para monitorar a saude do solo. Considerando que
0 microbioma contém informagdes sobre o estado
biolégico, quimico e fisico do solo, ele pode ser-
vir como uma medida integrada da saude do solo.
Wilhelm et al. (2022) demonstraram o potencial de
utilizar dados do microbioma do solo para prever a
saude do solo de forma precisa e eficiente. Ao ana-
lisar um conjunto de dados de sequenciamento de
amplicons do gene 16S rRNA, os pesquisadores de-
senvolveram modelos de aprendizado de maquina
capazes de prever diversas métricas de saude do
solo, incluindo propriedades bioldgicas, quimicas
e fisicas. Os resultados indicam que a composigao
do microbioma do solo pode servir como um indi-
cador confiavel da qualidade do solo, permitindo a
criagao de ferramentas de diagndstico mais preci-
sas e acessiveis para monitorar a saude dos agro-
ecossistemas (Wilhelm et al., 2022). Em um outro
estudo realizado para predizer com alta acuracia
a ocorréncia de doenga em seis culturas, os auto-
res investigaram a relagédo entre a distribuicdo dos
microrganismos no solo e a ocorréncia da murcha
de Fusarium. Utilizando técnicas de analise de da-
dos complexas, eles identificaram que a presenca
de determinados tipos de fungos no solo estava
fortemente correlacionada com o aparecimento da
doencga. O método identificou 45 OTUs (operational
taxonomic units) bacterianas e 40 OTUs fungicas
que categorizaram o estado de saude do solo com
uma precisao superior a 80%. A conclusao do estu-
do sugere que a analise da composigao da comuni-
dade microbiana do solo pode ser uma ferramenta
util para prever e controlar essa doenga em cultivos
agricolas (Yuan et al., 2020). O sequenciamento,
usando primers para a regido ITS e primers que
tém como alvo fungos micorrizicos arbusculares,
foi usado para predizer o sucesso da inoculagdo do
fungo em 54 campos de milho distribuidos na Suica.
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Os indicadores do microbioma do solo, juntamente
com alguns parédmetros do solo, conseguiram pre-
ver 86% da variagdo no crescimento do milho em
resposta a inoculagéo. A abundancia de fungos pa-
togénicos, e nao a disponibilidade de nutrientes, foi
o melhor preditor do sucesso do inoculante. Esta
capacidade de previsdo amplia o potencial do uso
do microbioma como uma ferramenta para o manejo
agricola sustentavel (Lutz et al., 2023).

Quanto a detecgao de patdgenos e suas implica-
¢des, existem diversas particularidades que devem
ser consideradas quando empregamos as técnicas
de sequenciamento genético para predizer ocorrén-
cia de doencas. E inegavel o potencial do sequen-
ciamento genético em identificar grupos microbia-
nos, dentre os quais estdo os patégenos de plantas.
No entanto, quando resgatamos materiais genéticos
de amostras complexas, os fragmentos sequencia-
dos, tanto por metataxonémica como por metagend-
mica, normalmente ndo trazem uma resolug¢ao para
inferir sobre o potencial patogénico dos organismos
detectados. Isso ocorre porque, para muitos grupos
com este potencial, a capacidade infectiva é bas-
tante especifica, seja a uma espécie ou variagao
dentro da espécie (por exemplo, forma specialis),
ou relacionada a um ou alguns genes presentes em
linhagens com maior potencial de infeccdo. Nesse
caso, analises moleculares complementares, como
o uso de PCR quantitativo direcionado a patégenos
especificos, podem ser Uteis para a identificagéo e
quantificacdo precisas do patégeno em amostras de
solo.

Os desafios que ainda permanecem para
usar informagbes do microbioma para predizer
saude do solo ou produtividade incluem aumentar
a profundidade do sequenciamento, i.e. obter um
maior numero de sequéncias por amostra de solo;
aumentar a resolugao na classificagédo taxonémica; e
aumentar o numero de amostras que representem a
variagao e diversidade de solos com diferentes niveis
de saude (Wilhelm et al., 2022). Adicionalmente, os
modelos de predicao baseados no sequenciamento
do microbioma irdo ter um melhor desempenho a
medida que eles sejam personalizados e adaptados
considerando o tipo de solo, a biogeografia com
as diferencas regionais do microbioma do solo
(Gschwend et al., 2021) e o sistema de produgéo,
devido ao efeito do legado das plantas cultivadas no
sistema (Schmid et al., 2019).
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Consideracoes finais

O sequenciamento genético do microbioma
do solo representa uma ferramenta promissora
para 0 manejo agricola sustentavel, ajudando a
prever a saude do solo, a ocorréncia de doencgas
e a produtividade. Contudo, ainda ha desafios
na padronizacdo e otimizacdo dessas técnicas
para que elas possam ser amplamente aplicadas.
A combinagdo de dados de sequenciamento com
inteligéncia artificial e aprendizado de maquina pode
acelerar essa transigéo, permitindo uma abordagem
mais eficiente e sustentavel na agricultura.
A evolucdo das tecnologias de sequenciamento,
aliada ao avanco de ferramentas analiticas
baseadas em inteligéncia artificial, tem o potencial
de transformar radicalmente a gestdo agricola. No
futuro, espera-se que essas tecnologias sejam cada
vez mais acessiveis e personalizadas, adaptando-
se a diferentes tipos de solo e sistemas de cultivo.
Além disso, o desenvolvimento de bancos de
dados mais robustos e modelos preditivos regionais
contribuira para um uso mais eficaz do microbioma
do solo, garantindo uma agricultura mais sustentavel
e produtiva.
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