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RESUMO 
 

Avaliação funcional do microbioma da soja 
 
O Brasil é o maior produtor e exportador global de soja, a leguminosa mais con-

sumida em todo mundo. Contudo, os métodos convencionais de cultivo dependem 
fortemente de fertilizantes químicos e pesticidas, acarretando custos elevados e po-
tenciais riscos ao meio ambiente e à saúde humana. Nesse sentido, a grande diversi-
dade de microrganismos que vivem em associação com as plantas (microbiomas) 
constitui uma alternativa promissora para a identificação e desenvolvimento de novas 
estratégias de promoção do crescimento vegetal. Assim, este estudo avaliou uma co-
leção de bactérias associadas à soja, a Soybiome, quanto a funções que podem influ-
enciar o desenvolvimento vegetal: (I) produção de compostos indólicos, incluindo au-
xina, (II) degradação de ACC (1-aminociclopropano-1-carboxilato; o precursor do eti-
leno) e (III) solubilização de nutrientes inorgânicos (fosfato e calcita). No total, avalia-
mos 613 bactérias em múltiplos screenings de larga escala, categorizando nossa co-
leção em grupos com base nas diferentes atividades detectadas. Notavelmente, a 
grande maioria das bactérias (80%) produziu compostos indólicos, seja de forma 
constitutiva ou induzida por triptofano, o precursor destes metabólitos. Entretanto, 
análises de Cromatografia Líquida de Alta Eficiência (HPLC) revelaram que a fração 
destes compostos que corresponde à auxina ácido indol-3-acético (IAA) é variável e 
que uma alta produção de compostos indólicos não necessariamente corresponde a 
uma alta produção de auxina. Por outro lado, apenas 48 (7,8%) bactérias foram capa-
zes de crescer em meio de cultura contendo ACC como fonte de nitrogênio, indicando 
que a capacidade de degradar esta molécula é rara dentre os isolados da nossa co-
leção. Nos experimentos de solubilização de fosfato e calcita, encontramos 71 (11,6%) 
e 60 (9,8%) isolados, respectivamente, com capacidade de solubilizar esses nutrien-
tes na sua forma inorgânica. Entre esses, 14 (2,3%) foram capazes de solubilizar am-
bos os nutrientes. Um destaque em nosso estudo foi a cepa Cellulomonas PR1447, 
única que apresentou resultado positivo em todos os ensaios. Os resultados deste 
trabalho sugerem que a coleção Soybiome pode ser uma fonte valiosa de bactérias 
com potencial para promover o crescimento vegetal, principalmente devido à diversi-
dade de bactérias encontradas com múltiplas funções. Esta caracterização é o pri-
meiro passo na avaliação sistemática da nossa coleção e embasará futuros testes in 
planta utilizando monoassociações e comunidades sintéticas. Desta forma, espera-
mos contribuir com o desenvolvimento de alternativas sustentáveis ao uso de fertili-
zantes químicos e agroquímicos no cultivo da soja. 
 
Palavras-chave: Agricultura sustentável, Bactérias promotoras de crescimento, Biofer-

tilizantes, Microbioma, Soja 
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ABSTRACT 
 

Functional evaluation of soybean microbiome 
 

Brazil is the largest global producer and exporter of soybeans, the most con-
sumed legume grain in the world. However, conventional farming methods rely heavily 
on chemical fertilizers and pesticides, leading to high costs and potential risks to the 
environment and human health. In this sense, the great diversity of microorganisms 
that live in association with plants (microbiomes) constitutes a promising alternative for 
the identification and development of new strategies to promote plant growth. Thus, 
this study evaluated a collection of bacteria associated with soybeans, the Soybiome, 
for functions that may influence plant development: (I) production of indole compounds, 
including auxin, (II) manipulation of ACC (1-aminocyclopropane- 1- carboxylate; the 
precursor of ethylene) and (III) solubilization of inorganic nutrients (phosphate and cal-
cite). In total, we evaluated 613 bacteria in multiple large-scale screenings, categoriz-
ing our collection into groups based on the different detected activities. Notably, a large 
majority of bacteria (80%) produced indole compounds, either constitutively or caused 
by tryptophan, the precursor of these metabolites. However, High Performance Liquid 
Chromatography (HPLC) analyzes revealed that a fraction of these compounds that 
correspond to the auxin indole-3-acetic acid (IAA) is variable and that a high production 
of indole compounds does not necessarily correspond to a high production of auxin. 
On the other hand, only 48 (7.8%) bacteria were able to grow in culture medium con-
taining ACC as a source of nitrogen, indicating that the ability to degrade this molecule 
is rare among the isolates in our collection. In the phosphate and calcite solubilization 
experiments, we found 71 (11.6%) and 60 (9.8%) isolates, respectively, with the ca-
pacity to solubilize these nutrients in their inorganic form. Among these, 14 (2.3%) were 
able to solubilize both nutrients. A highlight in our study was the Cellulomonas PR1447 
strain, the only one that showed a positive result in all assays. The results of this work 
suggest that the Soybiome collection can be a valuable source of bacteria with the 
potential to promote plant growth, mainly due to the diversity of bacteria found with 
multiple functions. This characterization is the first step in the systematic evaluation of 
our collection and will provide the basis for future tests on the plant using monoasso-
ciations and synthetic communities. In this way, we hope to contribute to the develop-
ment of sustainable alternatives to the use of chemical fertilizers and agrochemicals in 
soybean cultivation. 

 
Keywords: Sustainable agriculture, Growth-promoting bacteria, Biofertilizers, Microbi-

ome, Soybean 
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1. INTRODUÇÃO 

1.1. O microbioma vegetal  

O termo “microbioma” refere-se à comunidade de microrganismos, como bac-

térias, fungos, oomicetos e cianobactérias, que habitam um determinado ambiente ou 

organismo, como animais e plantas. As interações que ocorrem entre os microrganis-

mos e seus hospedeiros são complexas e dinâmicas, impactando diretamente no 

crescimento e desenvolvimento de ambas as partes (Finkel et al., 2017; Teixeira et al., 

2019; Vorholt, 2012). Essencialmente, todas as plantas mantêm associações com 

uma ampla diversidade de microrganismos, sendo bactérias e fungos os táxons mais 

predominantes. Em conjunto, a planta e seu microbioma são comumente denomina-

dos de holobionte (Vandenkoornhuyse et al., 2015; Hassini, 2018). Assim, reconhece-

se que o sucesso da planta em termos de crescimento e sobrevivência resulta não 

apenas de suas funções físicas e fisiológicas, mas também dos efeitos do microbioma 

associado. No contexto do microbioma vegetal, os microrganismos epifíticos coloni-

zam os tecidos superficiais do hospedeiro, distribuindo-se entre a rizosfera (parte sub-

terrânea) e a filosfera (parte aérea). Por outro lado, os microrganismos endofíticos são 

aqueles capazes de colonizar os tecidos internos, formando a endosfera (Compant et 

al., 2010; R. Mendes et al., 2013; Haney et al., 2015; Dastogeer, 2020) (Fig. 1). 

Figura 1. O microbioma vegetal. O microbioma vegetal consiste em microrganismos que colonizam 
os tecidos superficiais da planta, tanto na parte aérea (filosfera) quanto na parte subterrânea (rizos-
fera), além dos microrganismos que habitam o interior dos diferentes tecidos (endosfera). 
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Rizosfera. A rizosfera é descrita como uma camada estreita do solo, comu-

mente entre 1 e 10 mm, que envolve as raízes das plantas. Esta região dinâmica e 

ativa é o palco de interações complexas entre as raízes da planta, o solo adjacente e 

a comunidade de microrganismos. O microbioma dessa região é diretamente influen-

ciado pelos compostos orgânicos exsudados pelas raízes (Hartmann et al., 2008), que 

incluem principalmente ácidos orgânicos e açúcares, mas também aminoácidos, áci-

dos graxos, vitaminas, hormônios e compostos antimicrobianos (Bertin et al., 2003). 

Estes compostos quimicamente diversos podem tanto promover quanto inibir o cres-

cimento de microrganismos. Desse modo, os exsudados radiculares desempenham 

um papel fundamental ao modular a comunidade microbiana circundante, funcionando 

como uma via de sinalização na interação entre a planta e os microrganismos presen-

tes no solo (Xu et al., 2023). 

Os exsudatos radiculares liberados pela planta são fundamentais para a mo-

dulação das bactérias associadas ao solo, que é a principal fonte de microrganismos 

da rizosfera (Pascale, 2020; Fu, 2021; Upadhyway, 2022; Pantigoso 2023). Esse fe-

nômeno, denominado quimiotaxia bacteriana, ocorre quando os microrganismos res-

pondem a variações nas concentrações de substâncias químicas especificas no am-

biente, servindo como sinal de condições ambientais favoráveis desfavoráveis para 

sua colonização (J. Xu et al., 2018; Scharf, 2021). Após a colonização, uma série de 

processos na planta hospedeira entram em ação, incluindo o início das vias de sinali-

zação da planta e respostas aos estímulos bióticos. Essa complexa interação entre o 

microbioma recrutado e a planta hospedeira possibilita o estabelecimento e manuten-

ção da relação entre a planta e os microrganismos (Thomas et al., 2019).  

Filosfera. A filosfera compreende a superfície dos órgãos aéreos, como caule, 

folha, flores e fruto (Ruinen, 1956). Nela, uma grande diversidade de microrganismos 

encontram abrigo, predominantemente bactérias, que alcançam uma população de 

5,4×106 bactérias por cm2 de superfície foliar e 1,5×108 bactérias por grama de peso 

fresco (Vorholt, 2012). A composição do microbioma da filosfera é sensivelmente afe-

tada pelo genótipo da planta e por condições ambientais como temperatura, radiação 

solar, umidade e atividades agrícolas (Zhu et al., 2022). Aceita-se que a filosfera seja 

um ambiente relativamente desafiador para a vida microbiana, dada a forte influência 

de fatores ambientais altamente variáveis, como radiação UV e baixa umidade. Se-

melhante à rizosfera, as células vegetais podem liberar compostos na filosfera que 

impactam o desenvolvimento e colonização de microrganismos, como compostos 
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orgânicos voláteis, açúcares, nitratos, aminoácidos e vitaminas (Weibull et al., 1990; 

Mercier & Lindow, 2000). Tais compostos podem ser utilizados pelos microrganismos 

como fonte de carbono, nitrogênio ou cofatores em reações metabólicas. 

Endosfera. Os microrganismos que colonizam a endosfera, por sua vez, es-

tabelecem uma interação ainda mais estreita com as plantas hospedeiras, se benefi-

ciando de um suprimento abundante de nutrientes. Entretanto, esta proximidade tam-

bém implica em uma maior exposição ao sistema imune vegetal, o que talvez explique 

a menor diversidade de microrganismos encontrada na endosfera em comparação 

com a superfície da planta (Teixeira et al., 2019). Microrganismos endofíticos parecem 

derivar principalmente da rizosfera, por onde penetram no tecido vegetal e se disse-

minam sistemicamente pela planta. Essa colonização estende-se para as partes in-

ternas das raízes ou órgãos aéreos, podendo chegar a uma densidade populacional 

de até 9x1010 por cm3 de tecido hospedeiro (Chi et al., 2005).  

1.2. A plasticidade do microbioma vegetal 

 A composição do microbioma vegetal é determinada e influenciada por intera-

ções complexas entre o hospedeiro, os microrganismos e fatores ambientais, como 

clima, solo, temperatura e precipitação (Dastogeer, 2020). Não surpreendentemente, 

os mecanismos responsáveis por promover a colonização dos microrganismos que 

compõem o microbioma vegetal são ainda pouco compreendidos e têm sido objeto de 

estudo por múltiplos grupos de pesquisa em todo o mundo (Kumar et al., 2020; 

Knights, 2021). Em geral, tais estudos buscam estabelecer correlações entre a abun-

dância de microrganismos específicos no microbioma vegetal e a função de genes 

potencialmente envolvidos no processo de colonização. Neste contexto, funções mi-

crobianas que parecem ser fundamentais para a adaptação de microrganismos às 

plantas incluem: (I) atenuação de estresses, (II) modulação dos níveis de hormônios 

vegetais, (III) mobilização de nutrientes e (IV) quimiotaxia (Levy et al., 2018). Notavel-

mente, genes essenciais para a colonização de plantas são compartilhados por bac-

térias de diferentes filos e encontrados até mesmo em eucariotos presentes no micro-

bioma vegetal (Levy et al., 2018). 

As plantas, por sua vez, possuem a habilidade de selecionar e recrutar ativa-

mente microrganismos em resposta a diferentes condições ambientais (Akram et al., 

2016). Estudos recentes demonstram que o remodelamento do microbioma possui 

importante papel biológico e pode auxiliar na adaptação das plantas ao ambiente. O 
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recrutamento de microrganismos específicos já foi bem descrito no contexto de es-

tresse de seca (Williams e Vries, 2020), ataque de herbívoros (Adaikpoh et al., 2020), 

infecção por patógenos (Santoyo, 2022), exposição a metais tóxicos (Timm et al., 

2018) e em situações de limitação de nutrientes (Liu et al., 2020). Por exemplo, um 

estudo realizado com 85 variedades de Curcubitacea avaliou a composição do micro-

bioma das raízes de plantas sensíveis e resistentes a altas concentrações de sal em 

condições de solo com e sem salinidade (Li et al., 2021). Nesse trabalho, verificou-se 

que o desafio de salinidade nas raízes resultou no recrutamento de bactérias capazes 

de aprimorar a adaptação das plantas ao estresse (Li et al., 2021). Tal efeito benéfico 

foi observado tanto em plantas sensíveis quanto em plantas resistentes a altas salini-

dades (Li et al., 2021). 

Em outro estudo, Berendsen e colaboradores (2018) relataram que a infecção 

de folhas de Arabidopsis thaliana pelo oomiceto Hyaloperonospora arabidopsidis 

(Hpa) levou ao recrutamento de um consórcio bacteriano formado por cepas de Mi-

crobacterium, Stenotrophomonas e Xanthomonas na rizosfera. Quando estas bacté-

rias foram inoculadas em combinação no solo de novas plantas, a infecção por Hpa 

nas folhas foi mais branda, demonstrando o efeito protetivo do microbioma recrutado. 

Este recrutamento de microrganismos benéficos para ajudar a minimizar os danos de 

uma doença foi, desde então, descrito em outros sistemas e tem sido denominado de 

“cry-for-help” (Rizaludin et al., 2021;Bakker et al., 2018; Rolfe et al., 2019). Notavel-

mente, o recrutamento de microrganismos protetores parece ser a base do desenvol-

vimento dos “solos supressivos”, os quais têm baixa incidência de patógenos e se 

desenvolvem após uma longa exposição a doenças (Rolfe et al., 2019). 

Finalmente, o genótipo do hospedeiro também é capaz de moldar a composi-

ção do seu microbioma. Um estudo realizado com plantas de milho mostrou que as 

comunidades bacterianas associadas a cada variedade da planta apresentam varia-

ções entre si. A análise taxonômica atestou que a distância genética entre as comuni-

dades de rizobactérias correlacionou-se positivamente com a distância genética entre 

as variedades das plantas hospedeiras (Bouffaud et al., 2014). Outro trabalho, reali-

zado por Malacrinò et al (2022), comparou o microbioma das folhas, frutos e solo as-

sociados com dois genótipos de oliveira (Sinopolese e Ottobratica). Os resultados 

mostraram que a composição do microbioma é determinado principalmente pelo te-

cido vegetal (frutos, folhas, solo), mas também o genótipo da planta influenciou sua 

diversidade e composição, de forma que a comunidade microbiana dessas plantas 
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depende, principalmente, da interação compartimento × genótipo do hospedeiro (Ma-

lacrinò et al., 2022). 

A plasticidade apresentada pelo microbioma, ou seja, sua capacidade de ser 

modulado, seja por fatores ambientais ou pela própria planta, abre uma janela para o 

desenvolvimento de estratégias destinadas a promover associações mais eficientes 

com microrganismos e, dessa forma, desenvolver estratégias para otimizar a agricul-

tura de maneira mais sustentável. Para isso, é fundamental entendermos as regras 

que governam a composição do microbioma vegetal em diferentes contextos (Russ et 

al., 2023). 
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1.3. Funções do microbioma vegetal 

A relação ecológica planta-microrganismo pode ser neutra, benéfica ou pato-

gênica para o vegetal. Enquanto interações neutras não resultam em fenótipo apa-

rente no hospedeiro, interações benéficas podem promover o crescimento e desen-

volvimento vegetal, além de auxiliar a interação da planta com o ambiente. Por outro 

lado, interações patogênicas trazem efeitos negativos para o hospedeiro, uma vez que 

os organismos responsáveis por ações desse tipo atacam os tecidos vegetais para 

extrair recursos durante seu desenvolvimento (Harman et al., 2021). Historicamente, 

o estudo de interações entre plantas e microrganismos se deu majoritariamente no 

contexto de interações com patógenos devido aos impactos socioeconômicos que do-

enças causam na agricultura mundial. Entretanto, a maioria dos microrganismos que 

interagem com as plantas não são patogênicos e os potenciais efeitos benéficos do 

microbioma vegetal ganham cada vez mais atenção da comunidade científica e do 

setor produtor (Bulgarelli et al., 2013; Trivedi et al., 2020). 

O microbioma pode beneficiar as plantas por meio de diversos mecanismos, 

sendo os mais frequentemente descritos relacionados à mobilização e solubilização 

de nutrientes (Lazcano et al., 2021; Devi et al., 2022), à modulação da sinalização 

hormonal (Ravanbakhsh et al., 2018), à produção de antibióticos, incluindo metabóli-

tos secundários e enzimas relacionadas a defesa (Helfrich et al., 2018), bem como à 

modulação do sistema imune vegetal (Teixeira et al., 2019; 2021, Chakraborty, 2023). 

Além disso, o microbioma também pode competir por espaço e nutrientes com fitopa-

tógenos, impedindo, assim, o seu avanço. Adicionalmente, microrganismos benéficos 

podem ter a capacidade de promover a melhoria da estrutura do solo e a interação da 

planta com outros microrganismos, possibilitando uma melhor absorção de água e 

nutrientes (Hartmann et al., 2021; Sahu et al., 2020). 

 

1.3.1. Produção de fitohormônios 

Fitohormônios regulam todos os aspectos do desenvolvimento vegetal e da in-

teração das plantas com o ambiente. Esses compostos pertencem a variadas classes 

de moléculas e atuam de maneira altamente complexa, já que participam de múltiplos 

processos biológicos e possuem efeitos sinérgicos ou antagônicos entre si (Santner 

& Estelle, 2009). Membros do microbioma vegetal podem produzir ou degradar 
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hormônios vegetais e, assim, interferir diretamente no desenvolvimento das plantas 

hospedeiras. 

Entre os hormônios envolvidos no crescimento vegetal, as auxinas desempe-

nham um papel majoritário no controle da divisão e expansão celular (Perrot-Rechen-

mann, 2010). Entre as auxinas, o ácido indol-3-acético (IAA) é um dos fitohormônios 

mais importantes. Este hormônio é um composto indólico (i.e., possui um anel do tipo 

indol em sua estrutura) e é sintetizado, majoritariamente, a partir do aminoácido trip-

tofano (Fu et al., 2015). Em caules, a presença de IAA estimula o alongamento e cres-

cimento dos ramos, inibindo também a proliferação de gemas laterais (Fu et al., 2015). 

Já em raízes, a presença de IAA está associada com a inibição do crescimento da raiz 

principal e estimulação do crescimento de raízes secundárias e pelos radiculares 

(Overvoorde et al., 2010). Como consequência, há aumento da área radicular, o que 

se correlaciona com uma melhor captação de água e nutrientes do solo pela planta 

(Liu et al., 2018). 

Além das plantas, microrganismos também podem produzir IAA utilizando trip-

tofano como precursor. Em particular, a produção de IAA é uma característica comum 

e bem documentada em rizobactérias, o que frequentemente se relaciona com a ca-

pacidade destas bactérias promoverem o crescimento vegetal (Lambrecht et al., 2000; 

Khalid, 2004; Jha e Saraf, 2015; Park, 2021; de Andrade et al., 2023). De fato, mutan-

tes de microrganismos benéficos incapazes de produzir auxina normalmente perdem 

a capacidade de induzirem promoção de crescimento em seus hospedeiros. Rodri-

gues et al. (2016), por exemplo, inocularam arroz com a cepa selvagem de Glucona-

cetobacter diazotrophicus PAL5T e duas cepas mutantes (Gdiaa01 e Gdiaa34) inca-

pazes de produzir IAA. Os resultados indicaram uma relação direta entre a produção 

de IAA e a alteração da morfologia radicular. Quando comparadas com plantas inocu-

ladas com a bactéria selvagem, plantas inoculadas com os mutantes apresentaram 

menor desenvolvimento das raízes.  

As rotas de biossíntese de IAA a partir do triptofano mais bem descritas para 

as bactérias são as vias indol-3-acetamida (IAM) e indol-3-piruvato (IPyA) (Fig. 2). Na 

via IAM, normalmente encontrada em bactérias fitopatogênicas, o triptofano é conver-

tido em IAM por uma triptofano monooxigenase e, em seguida, o IAM é transformado 

em IAA através da ação da IAM hidrolase. Já na segunda via, observada principal-

mente em bactérias benéficas, o triptofano sofre uma reação de transaminação com 

posterior descarboxilação, via IPyA descarboxilase ou fenilpiruvato descarboxilase, 
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formando indol-3-acetaldeído. Esse composto é, então, oxidado com a ajuda de uma 

enzima aldeído oxidase/desidrogenase, em IAA (Persello-Cartieaux; Nussaume; 

Robaglia, 2003; Spaepen; Vanderleyden; Remans, 2007). Além das vias IAM e IPyA, 

outras três vias de síntese de IAA, por meio do triptofano, são conhecidas: a via do 

indol-3-acetonitrila (IAN), a via da triptamina (TAM) e a via da triptofano side-chain 

oxidase (TSCO) (Fig. 2) (Di et al., 2016). 

 

 

 

A biossíntese de IAA em bactérias é influenciada por fatores ambientais como 

pH, salinidade, temperatura e concentrações de carbono e nitrogênio (F. Liu et al., 

2019). Em Azospirillum brasiliense, a biossíntese de IAA e a expressão do gene ipdC, 

responsável pela síntese de uma indol-3-piruvato descarboxilase (fundamental para a 

produção de IAA nesse organismo), aumentam sob pH ácido (Broek et al., 2005). 

Figura 2. Principais vias de biossíntese de auxina a partir do aminoácido triptofano. As cinco 
vias de biossíntese de auxina dependentes de Trp em bactérias são mostradas: via do indol-3-aceta-
mida (IAM), via do ácido indol-3-pirúvico (IPyA), via da triptamina (TAM), via do indol-3-acetonitrila 
(IAN) e via da oxidase de cadeia lateral Trp (TSCO). Uma via putativa independente de triptofano 
também é representada (TI Pathway). As enzimas envolvidas em cada transformação são represen-
tadas em azul. As linhas sólidas indicam processos os quais os genes foram identificados, enquanto 
as linhas tracejadas indicam processos para os quais os genes ainda não foram identificados. Retirado 
de Di et al. (2016). 
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Presumivelmente, o baixo pH da rizosfera deve servir como sinal para a produção de 

IAA pela bactéria, indicando que ela se encontra próxima às raízes. Moléculas produ-

zidas por plantas também podem influenciar a produção de IAA em bactérias. Por 

exemplo, flavonoides exsudados por raízes estimulam a cepa NGR234 de Rhizobium 

sp. a produzir IAA por meio de uma cascata regulatória formada por NodD1, NodD2 e 

SyrM2 (Prinsen et al., 1991; Theunis et al., 2004; Spaepen et al., 2007). 

A localização dos genes da biossíntese de auxinas no genoma bacteriano, seja 

em plasmídeos ou cromossomos, desempenha um papel crucial na modulação da 

produção de IAA. Os plasmídeos, que estão frequentemente presentes em múltiplas 

cópias, fornecem um número maior de genes de biossíntese de IAA para transcrição 

em comparação com genes cromossômicos, resultando em aumento da produção de 

IAA. O modo de expressão gênica, seja constitutivo ou induzido, varia entre as vias 

de biossíntese e as espécies bacterianas (Spaepen et al., 2007). Algumas bactérias, 

como Agrobacterium, expressam genes para síntese de IAA sob o controle de promo-

tores constitutivos, o que resulta em altos níveis de IAA nos tecidos vegetais (Costa-

curta & Vanderleyden, 1995). Além disso, dois reguladores transcricionais, RpoS e o 

sistema de dois componentes GacS/GacA, interagem com a expressão do gene IAA. 

RpoS regula os genes IAA em resposta a condições de estresse, enquanto o sistema 

GacS/GacA regula negativamente a biossíntese de IAA dependente de triptofano em 

Pseudomonas chlororaphis (Brandl et al., 2001; Patten e Glick, 2002; Haas e Keel, 

2003; Kang et al., 2006). No geral, os fatores genéticos que afetam a biossíntese do 

IAA são diversos e impactam a produção deste importante hormônio de várias manei-

ras em diferentes espécies bacterianas. 

 

1.3.2. Produção de 1-aminociclopropano-1-carboxilato (ACC) deaminase 

O etileno é um importante hormônio vegetal responsável por regular diversos 

processos fisiológicos das plantas, como a germinação de sementes, amadureci-

mento dos frutos, senescência de flores e folhas, além do seu envolvimento na sinali-

zação de estresses bióticos e abióticos (van Loon et al., 2006; Abeles et al., 2012). 

Em reposta a condições adversas, plantas sintetizam grandes quantidades de etileno, 

chamado de “etileno do estresse”. Glick e colaboradores (2007) descreveram um mo-

delo da síntese de “etileno de estresse” no qual o etileno é produzido em dois momen-

tos. O primeiro pico de produção de etileno ocorre no início do estresse e tem como 
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objetivo iniciar a transcrição de genes responsáveis pela defesa das plantas. Para a 

produção dessa primeira onda de etileno, é provável que a planta utilize todo o ACC 

disponível em suas células (Robison et al., 2001; Glick et al., 2007). Após esse perí-

odo, a via da biossíntese de ACC é ativada e mais moléculas de ACC são produzidas 

para alimentar o segundo pico de etileno, o qual possui uma extensão maior e pode 

ocorrer após alguns dias de estresse. Esse segundo pico de etileno é tão grande que 

inicia vários processos, como abscisão das folhas, clorose e senescência. Assim, as 

altas concentrações de ACC e, consequentemente, de etileno podem agravar os efei-

tos causados pelo estresse. 

Alguns microrganismos associados às plantas têm a habilidade de atenuar o 

impacto de estresses abióticos através da diminuição da concentração de etileno por 

meio da atividade da ACC deaminase. Essa enzima converte o ACC da planta em 

amônia e α-cetobutirato (Glick, 2014), os quais servem como fonte de nitrogênio e 

carbono para o microrganismo. Por meio desse mecanismo, os microrganismos dimi-

nuem os níveis de ACC nas plantas, causando uma redução no acúmulo de etileno 

(Shekhawat et al., 2023). Para comprovar a importância da atividade da ACC deami-

nase em bactérias endofíticas, mutantes knockout para a ACC deaminase de Pseu-

domonas migulae 8R6 e Pseudomonas fluorescens YsS6 foram utilizados para inocu-

lar plantas de tomate. Neste ensaio, plantas inoculadas com as bactérias mutantes 

deficientes em ACC deaminase perderam a sua capacidade de promover crescimento 

sob estresse salino quando comparada com as plantas inoculadas com as bactérias 

selvagens (Ali et al., 2014).  

Zarei et al. (2020), por sua vez, investigaram o impacto de quatro cepas de 

Pseudomonas fluorescens produtoras de ACC deaminase no aumento da produtivi-

dade do milho doce (Zea mays L. var saccharata) em condições de escassez de água. 

O tratamento combinado com as quatro cepas demonstrou uma melhoria significativa 

no rendimento da planta em diferentes níveis de irrigação, mitigando os efeitos do 

etileno produzido durante o estresse e promovendo maior absorção de água e nutri-

entes. Os resultados positivos foram atribuídos ao efeito sinérgico da síntese de ACC 

deaminase, produção de auxina, capacidade de solubilização de fosfato mineral e pro-

dução de sideróforo (Zarei et al., 2020). 

De maneira interessante, a produção da auxina IAA por um membro do micro-

bioma pode estimular a síntese de ACC na planta hospedeira. Isso acontece porque 

o IAA pode estimular a transcrição do gene codificador da enzima ACC sintase 
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(Orozco- Mosqueda  et al., 2020). Desta forma, a síntese de IAA por microrganismos 

pode ser uma estratégia de obtenção de nutrientes, uma vez que o ACC, após degra-

dado, pode servir de fonte de nitrogênio e carbono. Assim, é comum que um mesmo 

microrganismo seja capaz de produzir tanto IAA quanto ACC deaminase (Shahid et 

al., 2023) 

 

1.3.3. Solubilização de nutrientes inorgânicos 

Outro importante papel desempenhado por microrganismos benéficos é a dis-

ponibilização de nutrientes para as plantas (Alori, 2017; Devi, 2022). Um dos exemplos 

mais significativos são as bactérias fixadoras de nitrogênio (um nutriente limitante para 

o crescimento vegetal), as quais transformam o nitrogênio atmosférico (N2) em amônio 

(NH4
+). O amônio pode, então, ser assimilado em moléculas orgânicas e utilizado pe-

las plantas em seu metabolismo (Bottomley; Myrold, 2015; Bulgarelli et al., 2013). 

Rizóbios que formam nódulos em raízes de leguminosas são exemplos bem conheci-

dos; no entanto, fixadores de nitrogênio também podem estabelecer associações com 

plantas sem a formação de nódulos, e, em alguns casos, também são capazes de 

fixar nitrogênio de forma independente, em vida livre. 

Outro nutriente que frequentemente limita a produtividade agrícola é o fósforo 

(Alori, 2017). Ainda que este mineral esteja presente em grande parte dos solos, a 

disponibilidade de fósforo para as plantas é comumente reduzida porque este ele-

mento costuma ser encontrado em formas não assimiláveis (Bernard, Dabin, 1980). 

Em solos ácidos, o fósforo é imobilizado principalmente na forma de fósforo inorgâ-

nico, podendo ser retido por hidróxidos de ferro ou alumínio, ou incorporado em rochas 

ricas em minerais como hematita, goethita e gibbsita. Já em solos alcalinos, o fósforo 

é retido em compostos minerais de baixa solubilidade de magnésio e cálcio (Ibrahim 

et al., 2022). Como consequência, para obter uma alta produtividade agrícola, é ne-

cessário garantir a dose ótima de compostos fosfatados assimiláveis para as plantas 

por meio do uso de fertilizantes. Estes, por sua vez, aumentam o preço da produção 

agrícola, além de causarem impactos ambientais ao serem lixiviados e atingirem altas 

concentrações em corpos d´água (Liu et al., 2008; Jiao et al., 2012). Nesse cenário, 

as associações entre fungos micorrizícos e raízes de planta têm um papel de relevân-

cia no suprimento de fósforo em condições de deficiência, podendo até ser 
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comparados aos pelos radiculares, além de diminuírem os impactos ambientais cau-

sados pela suplementação de fósforo no solo (Javot et al.,2007;Yang; Paszkowski, 

2011) . 

Além das micorrizas, muitas bactérias também são capazes de solubilizar fós-

foro. De forma geral, a remineralizarão/solubilização do fósforo é obtida por meio da 

produção de ácidos orgânicos ou fosfatases, ocasionando na liberação de ortofosfatos 

originários de reservatórios de fósforo orgânicos e inorgânicos (Rodríguez et al., 

2006). Diversos grupos de bactérias já foram descritas quanto à capacidade de solu-

bilização de fosfato (Glick, 1995;Rodrı́guez & Fraga, 1999). Entre as mais importantes, 

pode-se citar as do gênero Bacillus e Pseudomonas (Illmer; Schinner, 1992). Outras 

bactérias relatadas como solubilizadoras pertencem aos gêneros Rhodococcus, Ar-

throbacter, Serratia, Chryseobacterium, Gordonia, Phyllobacterium, Arthrobacter, Del-

ftia, (Chen et al. 2006), Azotobacter (Kumar; Behl; Narula, 2001), Xanthomonas (De 

Freitas; Banerjee; Germida, 1997), Enterobacter, Pantoea e Klebsiella (Chung et al., 

2005). A ampla distribuição taxonômica de bactérias solubilizadoras indica que esta 

capacidade evoluiu múltiplas vezes independentemente nos procariotos, sugerindo a 

existência de uma variedade de mecanismos bioquímicos de solubilização. 

 Chen et al., 2006, a partir de amostras de solo, identificaram e analisaram, por 

meio do sequenciamento do 16S rDNA, bactérias capazes de solubilizar fósforo mi-

neral. Por meio de análises filogenéticas, 36 cepas de bactérias solubilizadoras de 

fosfatos foram identificadas: nove isolados de Rhodococcus erythropolis, seis isolados 

de Serratia marcescens, dez isolados de Bacillus megaterium, cinco isolados de Ar-

throbacter ureafaciens, dois isolados de Arthrobacter sp. e um isolado de Gordonia 

sp., Chryseobacterium sp., Phyllobacterium myrsinacearum e Delftia sp. Além disso, 

os autores relataram que esses isolados utilizavam ácidos orgânicos, como ácido cí-

trico, ácido glucônico, ácido lático, ácido succínico e ácido propiônico, para diminuir 

pH do solo e solubilizar o fósforo (Chen et al., 2006). Um outro estudo, realizado por 

Yu e colaboradores (2022), investigou os possíveis efeitos de bactérias solubilizadoras 

de fósforo no crescimento das plantas, em conjunto com os possíveis riscos da apli-

cação destas bactérias na transferência de fosforo solúvel para o solo e águas sub-

terrâneas. Os autores isolaram uma cepa de Pseudomonas sp. (JP233), cujo principal 

ácido orgânico solubilizador de fósforo foi o 2KGA (ácido 2-ceto-L-gulônico). A inocu-

lação da JP233 em solos com plantas de milho aumentou significativamente a bio-

massa de toda a planta, em comparação às plantas controle não inoculadas. Os 
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autores explicam que, possivelmente, o resultado observado é decorrente da absor-

ção de fósforo pelas raízes do milho, com consequente redução da perda de fósforo 

por lixiviação (Yu et al., 2022). 

De forma semelhante ao fósforo, cálcio insolúvel também pode ser quelado e 

solubilizado por meio de ácidos orgânicos microbianos, os quais são capazes de ex-

trair os íons desse nutriente dos minerais onde estão fixados e indisponíveis para as 

plantas (Das et al., 2022; Jacobson; Wu, 2009; Peper; Brenneman; Yang, 2022). A 

partir de bactérias isoladas de solo calcáreo, Tamilselvi e colaboradores (2016) iden-

tificaram a cepa Brevibacterium sp. SOTI06 capaz de dissolver 18% de calcita pre-

sente no meio de cultura, com simultânea liberação de íons de cálcio, graças à capa-

cidade da bactéria produzir os ácidos glucônico e acético, além de sideróforo. Em 

outro trabalho, Peper e colaboradores (2022) isolaram a partir de solos de cultivo de 

amendoim Tifton, na Georgia (EUA), 65 bactérias capazes de dissolver calcita em 

Ca2+, das quais 15 eram cepas únicas, distribuídas em 10 diferentes gêneros. Quando 

aplicadas no solo isoladamente, a maioria das bactérias sobreviveu por apenas alguns 

dias; contudo, a inoculação de uma comunidade sintética de cepas das bactérias so-

lubilizadoras de calcita resultou em um aumento nos níveis de cálcio no solo, indi-

cando a capacidade destas bactérias em influenciar a disponibilidade deste nutriente 

para as plantas. 

 

1.4. Resistência a estresse biótico  

Além da baixa fertilidade, outros fatores que limitam a produtividade agrícola é 

a ocorrência de pragas e doenças. Apesar dos agroquímicos serem amplamente utili-

zados para solucionar estes desafios, a utilização constante e inadequada destes pro-

dutos pode trazer efeitos adversos para a saúde humana e para o ecossistema. Além 

disso, patógenos frequentemente desenvolvem tolerância a agroquímicos, minimi-

zando a eficácia destes produtos. De acordo com o Gula (2023) do National Institute 

of Food and Agriculture (NIFA), uma proporção de 20% a 40% da produção agrícola 

global é perdida anualmente devido a pragas e doenças de plantas, custando à eco-

nomia global cerca de 290 bilhões de dólares por ano (Gula, T. Lori, 2023). Neste 

contexto, a manipulação do microbioma vegetal surge como uma abordagem susten-

tável de manejo e o uso de microrganismos benéficos que melhorem a resiliência das 
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plantas a estresses bióticos pode ser uma alternativa para a diminuição da dependên-

cia de insumos químicos (Rossmann et al., 2017).  

Como relatado anteriormente, plantas possuem a capacidade de modificar suas 

comunidades microbianas em resposta a estresses abióticos ou bióticos (Pereira et 

al., 2023; Rizaludin et al., 2021). Isso é confirmado por pesquisas recentes que mos-

tram o papel fundamental do microbioma associado às plantas na expansão das suas 

capacidades de defesa. O recrutamento de espécies benéficas é mediado por meta-

bólitos vegetais que, presumivelmente, promovem a proliferação desses microrganis-

mos. Em um trabalho pioneiro, Rudrappa e colaboradores (2008) demonstraram que 

a infecção das folhas de Arabidopsis por Pseudomonas syringae pv. tomato DC3000 

levou à exsudação de ácido málico e, consequentemente, ao recrutamento de Bacillus 

subtilis FB17 no sistema radicular. O recrutamento do microbioma tem sido observado 

não apenas durante ataques de patógenos microbianos, mas também em resposta a 

ataques de herbívoros, evidenciando a comunicação química entre as plantas e sua 

microbiota durante o estresse biótico (Kong et al., 2016; Pereira et al., 2023). Por 

exemplo, Kong e colaboradores (2016) verificaram que a presença de moscas bran-

cas em folhas de tomateiro levou ao enriquecimento de bactérias entomopatogênicas 

do gênero Pseudomonas spp no microbioma do hospedeiro, contribuindo assim para 

a melhoria da adaptabilidade da planta ao ambiente. O enriquecimento de microrga-

nismos supressores de doenças também pode produzir benefícios para as gerações 

subsequentes da cultura através de um “legado” de microrganismos protetores no 

solo. Esse efeito foi demonstrado por Berendsen e colaboradores (2012) e ilustra que 

bactérias recrutadas por plantas Arabidopsis, infectadas com o patógeno do míldio 

Hyaloperonospora arabidopsidis, persistiram no solo, oferecendo proteção adicional 

às futuras gerações de plantas. Essa herança de microrganismos benéficos mostra o 

potencial de transmissão de um “legado” através do solo, tornando mais duradoura a 

ação de agentes de biocontrole integrados ao ambiente agrícola (Pereira et al., 2023) 

Atualmente, aceita-se que o microbioma atue como uma extensão do sistema 

imune vegetal (Hacquard et al., 2017; Teixeira et al., 2019). Em geral, a proteção con-

tra doenças conferida pelo microbioma pode acontecer de forma direta ou indireta. 

Mecanismos diretos incluem a produção de antibióticos ou a competição por recursos 

e espaço entre microrganismos, o que pode bloquear o desenvolvimento e coloniza-

ção de patógenos. Microrganismos com capacidade de antagonizar outros microrga-

nismos, especialmente patógenos, são bem descritos e exemplos são abundantes na 
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literatura (Li et al., 2021; Trivedi et al., 2020, Subramanian & Smith, 2015, Haas & 

Défago, 2005). Porém, apesar da produção de enzimas antimicrobianas e metabólitos 

secundários, como quitinases, lipopeptídeos e toxinas, serem estratégias recorrentes 

(Chen et al., 2018; Köhl et al., 2019), os mecanismos específicos de ação antimicro-

biana são frequentemente desconhecidos e negligenciados. Por outro lado, mecanis-

mos indiretos envolvem a estimulação do sistema imunológico da planta, o que a torna 

mais apta a resistir ao ataque de patógenos (Teixeira et al., 2019). Portanto, este tipo 

de proteção requer a participação de genes da planta, o que é demonstrado pela perda 

do efeito protetivo conferido por certos microrganismos em hospedeiros que possuam 

o sistema imune comprometido  (Vogel et al., 2016; Vogel et al., 2021). Curiosamente, 

o microbioma da rizosfera pode induzir resistência contra patógenos da parte aérea 

da planta através de uma forma de imunidade conhecida como ISR (Induced Systemic 

Resistance). Apesar de descrita há mais de 30 anos (Wei et al.,1991; Peer et al., 

1991), os mecanismos moleculares que determinam a ISR ainda são pouco compre-

endidos. 

 

1.5. A cultura da soja 

A soja (Glycine max (L.)) é a comodity agrícola que mais cresce no Brasil e no 

mundo devido aos grandes avanços tecnológicos na produção do grão. O alto valor 

nutritivo da soja, atrelado à sua grande aplicabilidade industrial e agronômica, colocam 

a cultura em um patamar de alta importância para a economia mundial, principalmente 

para os países produtores como o Brasil e os Estados Unidos (HirakurI; Lazzarotto, 

2014; Pípolo & Mandarino, 2015).  

Sendo a principal oleaginosa produzida globalmente e o Brasil produtor de 

mais de um terço da oferta global total (USDA, 2022), a soja tem uma posição de 

destaque na agroindústria brasileira. Suas sementes são empregadas principalmente 

para a produção de óleo e farelo para a alimentação animal, e estão em quarto lugar 

do ranking de grãos mais consumidos e produzidos no mundo. De acordo com a CO-

NAB, no período de 1976 a 2022, o Brasil viu sua produção anual crescer de 12.145 

para 125.549 milhões de toneladas, determinando, assim, mudanças significativas no 

setor agrícola nacional. Nesse mesmo período, a área plantada foi de 6.949 para 

41.942 milhões de hectares (CONAB, 2023). Além disso, na safra 2021/22, a soja 

representou 96% de toda as oleaginosas cultivadas no país (USDA, 2022). Em 2014, 
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esta commodity já liderava as exportações, contribuindo com 14% das exportações 

totais (Dall’agnol, 2016). A cadeia produtiva da soja também efetua um importante 

papel social no país, empregando milhares de pessoas de forma direta e indireta ao 

cultivo da soja. Em 2022, a cadeia da soja e biodiesel gerou 2,05 milhões de empre-

gos, 80% a mais do que em 2012 (CEPEA, 2023). 

A estimativa de produção para a safra 2022/23 é de 154.566,3 milhões de 

toneladas, proveniente de uma área de 44 milhões hectares (CONAB, 2023). A pro-

dução da oleaginosa é distribuída em todas as cinco regiões do país (Hirakuri et al. 

2018, 2019a, 2019b, 2020), sendo a região Centro-Oeste a maior produtora, e o es-

tado do Mato Grosso, o responsável por mais da metade do total produzido no país 

(45 milhões de toneladas na safra de 2022/23). Em segundo lugar, está o estado do 

Paraná, seguido do Mato Grosso do Sul. Juntas, as produções desses dois estados 

somam cerca de 35 milhões de toneladas produzidas na mesma safra (CONAB, 

2023). Essa produção expressiva tornou o país um grande player mundial, responsá-

vel por 38% da produção mundial (USDA, 2021). 

Dentre as causas que conduziram a expansão do cultivo da soja no Brasil, 

podemos destacar o aumento significativo do valor da soja no mercado global, a me-

canização das técnicas para o cultivo, o estabelecimento de projetos de pesquisa co-

laborativos, incluindo na região Centro-Oeste; a substituição do consumo da gordura 

animal pela vegetal; demanda por soja na elaboração de rações para a produção de 

suínos e aves; políticas de incentivo agrícola; estabelecimento de empresas privadas 

especializada no abastecimento de insumos (sementes, inoculantes, corretivos, ferti-

lizantes e agrotóxicos) e agricultores eficientes com habilidades gerenciais (Gazzoni 

& Dall’agnol, 2018).  

Esses avanços permitiram que a cultura fosse cultivada em diversas áreas que 

antes eram inexploradas (EMBRAPA, 2002b). Além disso, a soja apresenta o benefí-

cio de associar-se com bactérias fixadoras de nitrogênio atmosférico, reduzindo a ne-

cessidade de fertilizantes químicos (Telles; Nogueira; Hungria, 2023). No Brasil, a téc-

nica de fixação biológica de nitrogênio por meio dos chamados “inoculantes” é ampla-

mente utilizada para a produção de soja, substituindo integralmente a necessidade de 

adubação nitrogenada em todo país. No inoculante, bactérias o gênero Bradyrhizo-

bium se associam às raízes da soja, onde convertem o nitrogênio atmosférico em 

compostos nitrogenados assimiláveis pela planta. O rendimento da fixação pode che-

gar a 300 kg de N/ha (de Souza et al., 2019a). 
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Apesar de todo avanço, o cultivo da soja no Brasil ainda é prejudicado pela forte 

dependência do país por fertilizantes químicos importados para a complementação de 

outros nutrientes como, por exemplo, o fósforo (CEPEA, 2023). A limitada disponibili-

dade de fontes naturais, principalmente as fontes fosfatadas (Cordell; White, 2014), 

causa uma escassez do produto no mercado internacional, o que pode acarretar um 

aumento no custo de produção. Além disso, a soja é uma espécie adaptada a ambi-

entes tropicais e subtropicais e, por isso, requer uma quantidade significativa de água 

para sua produção. Assim, o constante aumento da temperatura global e a mudança 

nos padrões de precipitação representam uma ameaça significativa à produção de 

soja, especialmente em áreas subirrigadas ou de sequeiro (Jin et al., 2017; Cotrim et 

al., 2021). Em condições de seca, a produtividade da soja pode cair para mais de 

50%, causando um grande impacto econômico aos produtores e agricultores (Wei et 

al., 2018), tornando a seca um risco climático significativo à produção de soja. Assim, 

estratégias de mitigação eficazes são necessárias para sustentar o fornecimento mun-

dial do produto (Arya et al., 2021). 

Neste contexto, caracterizar a composição do microbioma da soja e avaliar fun-

cionalmente os microrganismos associados a essa planta quanto à capacidade de 

promover o crescimento e a saúde da cultura é de fundamental importância, tanto para 

a agricultura quanto para o entendimento da coevolução das plantas e de sua micro-

biota associada. Para as plantas comerciais como a soja, esse conhecimento é de 

enorme interesse uma vez que este pode ser aplicado no aumento da produtividade 

através da promoção do crescimento vegetal, reduzindo, assim, o uso de práticas 

agrícolas tradicionais como a aplicação de fertilizantes químicos. O uso de microrga-

nismos pode ser uma alternativa capaz de elevar a produtividade de uma forma mais 

sustentável. Nos últimos anos, a composição e os fatores que influenciam o microbi-

oma associado à soja começaram a ser estudados (Moroenyane et al., 2021). No en-

tanto, as diversas funções benéficas que esse microbioma pode proporcionar à soja 

ainda permanecem pouco exploradas.  
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1.6. O projeto microbioma da soja 

Com base na dinâmica do microbioma vegetal e no fato de que as plantas con-

seguem recrutar/selecionar os organismos que o compõem, é possível levantar a hi-

pótese de que as plantas de soja, sob condições desfavoráveis, como estresse hí-

drico, nutricional ou infecção fitopatogênica, apresentam uma comunidade bacteriana 

alterada. Tal alteração, possivelmente, aumenta o número de espécies e cepas bac-

terianas capazes de promover efeitos benéficos à planta como, por exemplo, mobili-

zação de nutrientes no solo, combate à patógenos e promoção do crescimento vege-

tal. Logo, a inoculação em altos níveis de tais cepas em plantas de soja pode ser uma 

estratégia para mitigar os efeitos negativos causados pelo estresse, ou até mesmo 

para promover uma maior produtividade em plantações comerciais sadias. Para que 

essa hipótese seja comprovada, é necessário que as bactérias presentes no microbi-

oma vegetal em diferentes condições sejam isoladas, identificadas e caracterizadas 

quanto aos seus efeitos no desenvolvimento e fisiologia da planta.  

Nosso grupo de pesquisa busca compreender a interação entre o microbioma 

e doenças em plantas. O trabalho de pós-doutorado da Dra. Letícia Bianca Pereira 

busca entender os impactos da ferrugem asiática da soja, causada pelo fungo Pha-

kopsora pachyrhizi, na microbiota associada da soja. Experimentos envolvendo plan-

tas saudáveis e infectadas pelo fungo, realizados tanto em campos comerciais como 

em casa de vegetação, mostraram que a doença afeta a composição do microbioma 

das folhas de soja. Para isso, foram coletadas, no ano de 2021 e 2022, amostras de 

folhas e raízes de soja cultivadas na Universidade Tecnológica Federal do Paraná, 

cidade de Dois Vizinhos, PR. Também em 2022, foram coletadas amostras de soja na 

Fazenda Três Irmãos, localizada no município de Campo Verde, MT. O censo bacteri-

ano baseado no sequenciamento de um fragmento do gene ribossômico 16S definiu 

as comunidades bacterianas que colonizam folhas e raízes de plantas saudáveis e 

infectadas. Notavelmente, folhas infectadas apresentaram diferenças significativas 

nas populações bacterianas em relação a folhas não infectadas. Nas raízes, no en-

tanto, não foi detectado diferenças significativas entre plantas saudáveis e infectadas.  

Em paralelo, uma coleção de ‘bactérias associadas à soja’ foi construída atra-

vés do isolamento de bactérias de folhas e raízes de soja. Esta coleção, denominada 

Soybiome, é atualmente composta por 3.038 cepas (1.694 de folha, 1.149 de raízes/ri-

zosfera e 195 de solo). Nosso grupo tem explorado a Soybiome em busca de bactérias 
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com o potencial de fornecer efeitos benéficos para a planta. No contexto do projeto da 

aluna Carolina Decico Negri, realizamos screenings que levaram à identificação de 

bactérias com atividade antifúngica contra P. pachyrhizi e cinco outros importantes 

patógenos da soja. De maneira similar, o aluno Alex Silva tem realizado experimentos 

para identificar bactérias capazes de ativar o sistema imune vegetal. Por outro lado, o 

presente trabalho de mestrado buscou identificar bactérias com potencial capacidade 

de promover o crescimento vegetal. Especificamente, realizamos screenings em larga 

escala ex planta para identificar membros da Soybiome capazes de produzir compos-

tos indólicos, degradar ACC e solubilizar nutrientes inorgânicos (fosfato e calcita). 

Trata-se da primeira etapa de um esforço para selecionarmos candidatos para análi-

ses subsequentes in planta, tanto com monoassociações quanto com comunidades 

sintéticas. 
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4 CONCLUSÃO 

A busca por alternativas sustentáveis é crucial para mitigar os problemas am-

bientais geradas pelo uso de fertilizantes e pesticidas químicos. Nesse contexto, o 

microbioma vegetal se torna uma fonte promissora de microrganismos com capaci-

dade de promover o crescimento vegetal ou auxiliar as plantas a tolerar estresses. 

Nossos resultados demonstraram que a folha da soja se destacou como uma fonte 

interessante de bactérias benéficas, mostrando características tipicamente ligadas a 

bactérias associadas às raízes. Este resultado destaca o potencial da filosfera como 

fonte valiosa de microrganismos para aplicações agrícolas. Além disso, nosso sistema 

experimental se mostrou eficiente para realizar o screening de um grande número de 

isolados em várias avaliações concomitantemente. A avaliação dos 613 membros da 

coleção Soybiome não só demonstrou a diversidade funcional existente entre os mi-

crorganismos associados à soja, como também apontou esta coleção como um re-

curso valioso de microrganismos de interesse agrícola. O presente trabalho deixa um 

importante legado de possibilidades para o avanço na área. Trabalhos futuros irão 

realizar avaliações em um número maior de isolados da coleção, além de avaliar as 

bactérias em ensaios in planta, incluindo monoassociações e comunidades sintéticas 

de bactérias promissoras. 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 

 

 

Figura Suplementar I. Detecção de composto indólicos no sobrenadante dos 16 isolados. Na 
parte superior da figura observamos uma mistura contendo padrões das diferentes moléculas de inte-
resse, tais como o precursor Trp e diferentes compostos indólicos (IAM, TAM, IAN, IAA, ICA I3A, TOL), 
além do próprio indol. A imagem ilustra o tempo de retenção de cada molécula (min) em relação à 
intensidade (mAU) dos picos. Essa imagem ilustra os 30 min totais da análise. Foram utilizados como 
controle o meio LB com Trp (linha vermelha) e sem Trp (linha azul), ambos sem inoculação de bactéria. 


