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RESUMO  

 

A comunidade microbiana da rizosfera desempenha várias funções, dentre elas a 

proteção de plantas. Abordagens sustentáveis vêm sendo exploradas utilizando o uso 

do microbioma da rizosfera para a proteção de plantas com intuito de reduzir os efeitos 

deletérios da agricultura intensiva. O objetivo do trabalho foi avaliar a dinâmica da 

comunidade bacteriana na rizosfera de genótipos de trigo, resistentes e suscetíveis a 

Bipolaris sorokiniana, fungo causador de podridão das raízes em trigo, ao longo de 

ciclos sucessivos de cultivo para identificar grupos bacterianos associados à 

supressão da doença. Esta hipótese foi testada avaliando a dinâmica da comunidade 

de rizobactérias durante a invasão do fungo B. sorokiniana na rizosfera de genótipos 

de trigo em monocultivo. Inicialmente foram avaliados 14 genótipos de trigo quanto à 

resistência ao patógeno. Os dois genótipos que apresentaram maior resistência 

(Frontana e IAC 5 Maringá) ou maior suscetibilidade (Karakilcik e Guamirim) a B. 

sorokiniana foram selecionados para avaliar a dinâmica das comunidades bacterianas 

da rizosfera em condições de plantio sucessivo sob a influência deste patógeno. Para 

isso, foram realizados cinco ciclos de cultivo dos quatro genótipos de trigo 

selecionadas em microcosmos. Em todos os ensaios a severidade da doença foi 

avaliada quatro semanas após a inoculação do patógeno, com auxílio de uma escala 

diagramática variando de 0 a 3. A comunidade rizobacteriana foi avaliada por meio de 

sequenciamento do fragmento do gene 16S RNAr e a dinâmica do patógeno foi 

avaliada utilizando qPCR. Os dados foram explorados por meio de análises 

multivariadas e de network. De maneira geral, os resultados indicaram aumento da 

progressão da doença nos genótipos resistentes Frontana e Karakilcik e redução nos 

níveis das doenças nos genótipos susceptíveis IAC 5 e Guamirim ao longo dos ciclos 

de cultivo. Separação das comunidades bacterianas durante os ciclos de cultivo para 

todos os genótipos, bem como entre os genótipos resistentes e suscetíveis foi 

observada. Ocorreu enriquecimento diferencial das unidades taxonômicas 

operacionais (OTUs) na rizosfera dos genótipos de trigo mais contrastantes em 

relação à doença com maior número de táxons exclusivos observados nas plantas 

suscetíveis (Guamirim), no último ciclo de cultivo. Para estes genótipos, também 

foram observadas alterações no padrão de co-ocorrência entre os microrganismos. 

Como prova de conceito, após os cinco ciclos de cultivo, os genótipos mais 

contrastantes em relação ao progresso da doença (Frontana e Guamirim) foram 

selecionados para avaliação do efeito protetor da comunidade microbiana. O genótipo 

com maior índice de severidade da doença (Frontana) foi cultivado no solo 

previamente enriquecido com a sua própria rizosfera, no solo previamente cultivado 

como genótipo Guamirim e no bulk soil. Foi observada a redução da severidade da 

doença (53%) nas plantas do genótipo Frontana (resistente) cultivadas em solo 

enriquecido com a rizosfera do genótipo Guamirim (suscetível), indicando uma 

possível indução de supressividade neste solo promovida pelo genótipo susceptível. 

A análise de network revelou uma mudança na estrutura da comunidade por meio dos 

ciclos, enriquecendo as famílias bacterianas associadas à proteção das plantas e 



 
 

diferentes funções metabólicas, isto é, Chitinophagacea e Rhodospirillaceae, durante 

a indução da supressão da doença no solo. Os dados metabolômicos mostraram que, 

quando a rizosfera é invadida pelo patógeno, em solos cultivados em todos os ciclos, 

o número e a diversidade de compostos são maiores que na ausência do patógeno. 

Os resultados em conjunto sugerem que o processo de defesa à doença está 

correlacionado com o recrutamento de grupos bacterianos específicos na rizosfera 

desses genótipos. Compreender a reorganização da comunidade bacteriana contra 

os fitopatógenos pode auxiliar em estratégias de manipulação do microbioma e na 

seleção de microrganismos chave para melhorar o desempenho das plantas. 

 

Palavras-chave: Interação planta patógeno. Microbioma bacteriano. Proteção de 

plantas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ABSTRACT  

 

The microbial community of the rhizosphere performs several functions, including plant 

protection. Sustainable approaches have been explored using the rhizosphere 

microbiome to protect plants in order to reduce the deleterious effects of intensive 

agriculture. The objective of this work was to evaluate the dynamic bacterial community 

in the rhizosphere of wheat genotypes resistant and susceptible to Bipolaris 

sorokiniana was evaluated along successive cultivation cycles to identify bacterial 

groups associated with disease suppression. This hypothesis was tested by evaluating 

the rhizobacteria community dynamics during the invasion of B. sorokiniana fungus in 

the rhizosphere of monoculture wheat genotypes. Initially, 14 wheat genotypes were 

evaluated for pathogen resistance. The two genotypes that presented higher 

resistance (Frontana and IAC 5 Maringá) or greater susceptibility (Karakilcik and 

Guamirim) to B. sorokiniana were selected to evaluate the dynamics of rhizosphere 

bacterial communities under successive planting conditions under the influence of this 

pathogen. For this, five cultivation cycles of the four wheat genotypes selected in 

microcosms were performed. In all trials, disease severity was assessed four weeks 

after pathogen inoculation using a diagrammatic scale ranging from 0 to 3. The 

rhizobacterial community was evaluated by 16S rRNA fragment sequencing and 

pathogen dynamics was evaluated using qPCR. Data were explored through 

multivariate and network analysis. Overall, the results indicated increased disease 

progression in resistant Frontana and Karakilcik genotypes and reduced disease levels 

in susceptible genotypes IAC 5 and Guamirim over growing cycles. A clear separation 

of bacterial communities was observed during cultivation cycles for all genotypes as 

well as between resistant and susceptible genotypes. Differential enrichment of 

operational taxonomic units (OTUs) occurred in the rhizosphere of the most contrasting 

wheat genotypes in relation to the disease with the largest number of exclusive taxa 

observed in susceptible plants (Guamirim) in the last cultivation cycle. For these 

genotypes, changes in the pattern of co-occurrence between the microorganisms were 

also observed. As a proof of concept, after the five cultivation cycles, the most 

contrasting genotypes regarding disease progression (Frontana and Guamirim) were 

selected to evaluate the protective effect of the microbial community. The genotype 

with the highest disease severity index (Frontana) was cultivated in soil previously 

enriched with its own rhizosphere, in soil previously cultivated as Guamirim genotype 

and in bulk soil. Disease severity reduction (53%) was observed in Frontana (resistant) 

genotype plants cultivated in soil enriched with the Guamirim (susceptible) 

rhizosphere, indicating a possible induction of suppressivity in this soil. Network 

analysis revealed a change in community structure across cycles, enriching bacterial 

families associated with plant protection and different metabolic functions, ie 

Chitinophagacea and Rhodospirillaceae, during soil suppression induction. 

Metabolomic data showed that when the rhizosphere is invaded by the pathogen, in 

soils cultivated in all cycles, the number and diversity of compounds are higher when 

compared to other treatments. The results together suggest that the disease defense 



 
 

process is correlated with the recruitment of specific bacterial groups in the rhizosphere 

of these genotypes. Understanding the reorganization of the bacterial community 

against phytopathogens can assist in microbiome manipulation strategies and 

selection of key microorganisms to improve plant performance. 

Key words: Plant - pathogen interaction. Bacterial microbiome. Plant protection. 
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Figura 6 - Dendrograma de similaridade de cada uma das amostras de rizosfera A. 

Agrupamento diferencial dos genótipos selecionados de IAC 5 (resistente) 

e Guamirim (suscetível) e índice de severidade da doença. B.  

Agrupamento por enriquecimento diferencial entre as amostras. Para 

análise de similaridade entre as amostras rizosféricas dos genótipos de 

trigo foi utilizado o índice de correlação de Spearman e o método UPGMA
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Figura 12 - Análise de coordenadas principais restrita (CAP) dos dados de 

amplificação do gene 16S rRNA da rizosfera de genótipos de trigo 

coletadas em diferentes ciclos. Considerando 2 genótipos resistentes 

(Frontana e IAC 5) e 2 genótipos suscetíveis (Guamirim e Karakilcik com e 

sem patógeno em cinco ciclos.................................................................. 66 

 

Figura 13 - Análise de coordenadas principais restrita (CAP) da diversidade beta dos 

dados de amplificação 16S rRNA da comunidade bacteriana da rizosfera 

coletada em cada ciclo. Considerando 2 genótipos resistentes (Frontana e 

IAC 5) e 2 genótipos suscetíveis (Guamirim e Karakilcik com e sem 

patógeno em cinco ciclos e bulk soil. A. Ciclo 1 B. Ciclo 2 C. Ciclo 3 D. Ciclo 

4 E. Ciclo 5 ............................................................................................... 67 

 

Figura 14 - Unidades taxonômicas operacionais (OTUs) diferencialmente enriquecidas 

entre os ciclos 1 e 5 na rizosfera do genótipo Guamirim (S) de acordo com 

a análise diferencial (DESeq2). Pontos representam OTUs 

diferencialmente enriquecidas que estão em maior abundância, agrupados 

por classe no eixo x e por filo no eixo y. (log2 fold change ≥ 1 e p < 0,05 

calculado pelo teste WALD). .................................................................... 68 

 

Figura 15 - Unidades taxonômicas operacionais (OTUs) diferencialmente enriquecidas 

entre os ciclos 1 e 5 na rizosfera do genótipo Frontana (R) de acordo com 

a análise diferencial (DESeq2). Pontos representam OTUs 

diferencialmente enriquecidas que estão em maior abundancia, agrupados 

por classe no eixo x e por filo no eixo y. (log2 fold change ≥ 1 e p < 0,05 
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Figura 16 - Unidades taxonômicas operacionais (OTUs) diferencialmente enriquecidas 

entre os genótipos Frontana e Guamirim de acordo com a análise 

diferencial (DESeq2) no último ciclo de cultivo. Pontos representam OTUs 

diferencialmente enriquecidas que estão em maior abundancia, agrupados 

por classe no eixo x e por filo no eixo y. (log2 fold change ≥ 1 e p < 0,05 
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Figura 17 - Dendrograma de similaridade das amostras de rizosfera do genótipo 

Frontana nos ciclos 1 e 5 A. Agrupamento de acordo com a composição da 

comunidade bacteriana considerando as OTUs B. Agrupamento de acordo 

com o índice de severidade da doença A similaridade foi calculada 

utilizando-se  o índice de correlação de Spearman e o método UPGMA. A 
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letra indica o fenótipo (F = Frontana), o primeiro número indica o ciclo 

(ciclos 1 ou 5) e o segundo número indica a repetição (de 1 a 6), por 

exemplo, a amostra F1.1 significa a repetição 1, do ciclo 1 do genótipo 

Frontana................................................................................................... 71 

 

Figura 18 - Heatmap da abundância absoluta de unidades taxonômicas operacionais 

(OTUs) diferencialmente enriquecidas entre os ciclos 1 e 5 na rizosfera do 

genótipo Frontana (resistente) . O diagrama de cor no canto esquerdo 

superior indica o nível de abundância das unidades taxonômicas 

operacionais (OTUs) OTUs. ..................................................................... 72 

 

Figura 19 - Análise de co-ocorrência de redes de comunidades microbianas de 

rizosfera do genótipo de trigo A. Frontana (resistente) e B. Guamirim 

(suscetível) durante ciclos consecutivos de cultivo e com patógeno. 

Conexões somente para correlações positivas e negativas no intervalo de 

< -0,9 (correlações negativas) a > 0,9 (correlações positivas) e 

estatisticamente significativa a nível de p <0,01, O tamanho do nó é 

proporcional ao número de conexões que ele faz (grau). As cores 

representam os filos (com base no 16S rRNA). ....................................... 75 

 

Figura 20 - Análise de co-ocorrência de redes de comunidades microbianas de 

rizosfera do genótipo de trigo bulk soil durante ciclos consecutivos de 

cultivo e com patógeno. Conexões somente para correlações positivas e 

negativas no intervalo de < -0,9 (correlações negativas) a > 0,9 (correlações 

positivas) e estatisticamente significativa a nível de p <0,01, O tamanho do 

nó é proporcional ao número de conexões que ele faz (grau). As cores 
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Figura 21 - Índice de severidade da doença no genótipo Frontana (R) em solo 

previamente cultivado com Fronatna (barra na cor vermelho escuro), 

Frontana (resistente) em solo previamente cultivado o genótipo Guamirim 

(S) (barra na cor azul escuro), Frontana (resistente) em solo não cultivado 

durante os ciclos bulk soil (barra na cor marrom escuro). Índice de 

severidade da doença nos tratamentos controle (sem patógeno durante os 

ciclos) no genótipo Frontana (resistente) em solo previamente cultivado 

com Frontana (barra na cor vermelho claro), Frontana (resistente) em solo 

previamente cultivado como genótipo Guamirim (suscetível) (barra na cor 
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Figura 22 - Análise de co-ocorrência de redes de comunidades microbianas de 

rizosfera do genótipo de trigo A. Frontana (resistente) cultivado nos solos 
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estatisticamente significativa a nível de p <0,01. O tamanho do nó é 
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representam os filos (com base no 16S rRNA). ....................................... 79 

 

Figura 23 - Diagrama de Venn representando graficamente os metabólitos 

compartilhados e exclusivos na rizosfera do trigo na parte superior das 

figuras e representação gráfica do número total de metabolitos observados 

em cada tratamento na parte inferior das figuras A. Frontana (resistente) 
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Frontana (resistente) em solo não cultivado durante os ciclos bulk soil. B. 

Genótipo Frontana (R) em solo previamente cultivado com Frontana (R) 
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Figura 24 - Análise componente principal (PCA) de metabólitos totais do solo. A. 
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1 INTRODUÇÃO 
 

      As plantas coevoluíram simbioticamente com microrganismos resultando em 

estratégias nas quais a planta hospedeira usa funções do microbioma associado 

para enfrentar estresses bióticos e abióticos (GOPAL; GUPTA, 2016). O solo é um 

dos ecossistemas microbianos mais ricos da terra e um ambiente altamente 

complexo e dinâmico (GANS; WOLINSKY; DUNBAR, 2005), sendo o banco de 

diversidade microbiana a partir do qual uma planta seleciona seu microbioma para 

atender às suas necessidades nutricionais, de defesa e para seu desenvolvimento 

(GOPAL; GUPTA, 2016). Cada grama de solo na rizosfera pode conter bilhões de 

microrganismos que compreendem milhares de espécies (BULGARELLI et al., 

2015a; PHILIPPOT et al., 2013). Essas comunidades microbianas interagem 

diretamente com o hospedeiro,  afetando o sistema de defesa (RONALD; 

SHIRASU, 2012; VAN WEES; VAN DER ENT; PIETERSE, 2008), assim como a 

abundância de patógenos neste ambiente (BERENDSEN; PIETERSE; BAKKER, 

2012).   

      O microbioma associado à rizosfera e sua relação com a fitossanidade e 

defesa das plantas, principalmente para redução dos efeitos deletérios causados 

pelo sistema agrícola (BERENDSEN; PIETERSE; BAKKER, 2012), está sendo 

explorado nas últimas décadas pelos pesquisadores. O sistema inato de defesa 

das plantas tem o potencial de modificar o microbioma na rizosfera recrutando 

microrganismos benéficos ou ativamente reprimindo a proliferação de patógenos. 

Essa microbiota é considerada a primeira linha de defesa das plantas contra a 

invasão de patógenos  (CHAPARRO et al., 2012; MENDES; GARBEVA; 

RAAIJMAKERS, 2013). Essa capacidade da comunidade microbiana do solo de 

prevenir o estabelecimento de patógenos ou inibir suas atividades foi relatado em 

outros estudos e o fenômeno é conhecido como supressividade do solo (MENDES 

et al., 2011; GÓMEZ EXPÓSITO, 2017). Um fenômeno de importância 

fundamental que está correlacionado com  as mudanças no perfil do microbioma 

da rizosfera por meio do enriquecimento de taxas microbianos específicos 

(CARRIÓN et al., 2019; CHA et al., 2016; MENDES et al., 2011).  

      A forma com que as complexas interações entre plantas, seus patógenos e a 

comunidade microbiana do solo influencia o desenvolvimento da doença, sob 
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condições naturais de cultivo, ainda é pouco compreendida (WEI et al., 2019).  É 

reconhecido que a invasão por fungos fitopatogênicos altera a estrutura da 

rizosfera e, direta ou indiretamente, induz respostas de estresse nessas 

comunidades, ativando características antagônicas que levam ao controle do 

patógeno (CHAPELLE et al., 2016), ou que no caso de espécies de plantas 

resistentes a doença, em um primeiro momento podem recrutar aliados 

bacterianos benéficos para se protegerem de infecções (KWAK et al., 2018; 

MENDES et al., 2017). Porém, é fundamental saber até que ponto a composição 

e funcionamento inicial do microbioma determina a variação na incidência de 

doenças nas plantas (WEI et al., 2019) e realmente identificar o impacto do 

microbioma da rizosfera na proteção de plantas. A partir deste conhecimento, será 

possível entender quais fatores são necessários combinar para criar comunidades 

microbianas da rizosfera mais diversificadas e benéficas às plantas, restaurando 

a resistência em solos afetados por doenças (CHAPARRO et al., 2012). Neste 

aspecto, o papel das interações, não somente entre isolados mas também para 

as comunidades da rizosfera, poderá possibilitar o manejo ou manipulação do 

microbioma a fim de aumentar a produtividade das culturas (FARRAR; BRYANT; 

COPE-SELBY, 2014).  

      Compreender o microbioma da rizosfera é uma grande promessa para a 

promoção de uma agricultura mais sustentável, principalmente pela capacidade 

natural das plantas em recrutar microrganismos benéficos que atuam direta e 

indiretamente contra patógenos (BERENDSEN; PIETERSE; BAKKER, 2012; 

MENDES; GARBEVA; RAAIJMAKERS, 2013). Apesar da crescente demanda por 

estudos envolvendo os microrganismos da rizosfera e o processo de defesa das 

plantas, pouco se conhece sobre os mecanismos que governam a modulação do 

microbioma da rizosfera como a primeira linha de defesa da planta. 

      Para que o microbioma da rizosfera possa se tornar uma abordagem no 

controle de doenças de plantas é preciso identificar os fatores que favorecem tal 

condição. Para isso, serão necessárias pesquisas que, além de determinar a 

composição de forma descritiva, sejam capazes de avaliar as possibilidades de 

manejo dessas comunidades em prol das culturas agrícolas. Neste estudo foi 

proposto que genótipos de trigo suscetíveis e resistentes ao patógeno Bipolaris 

sorokiniana, causador de podridão das raízes em trigo, recrutariam um 
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microbioma da rizosfera distinto e estes microrganismos teriam papel importante 

na interação hospedeiro x patógeno favorecendo as plantas em relação ao 

processo de defesa contra doenças. Assumindo que as plantas dependem, ao 

menos em parte, do microbioma da rizosfera para se defenderem de fitopatógenos 

habitantes do solo foi investigada a dinâmica da comunidade bacteriana rizosférica 

de genótipos de trigo suscetíveis e resistentes e sua capacidade em promover a 

redução da doença de plantas trigo causada por B. sorokiniana.  

      Os objetivos do estudo foram avaliar a capacidade de estruturação da 

comunidade bacteriana da rizosfera de diferentes genótipos de trigo, incluindo 

materiais ancestrais e domesticados contrastantes em relação a resistência ao 

patógeno Bipolaris sorokiniana e correlacionar a estrutura da comunidade com os 

níveis de resistência à infecção por esse patógeno. Foram consideradas as 

seguintes questões científicas: (1) Qual a dinâmica da comunidade bacteriana 

durante a invasão da rizosfera de trigo por B. sorokiniana? (2) Quais são as 

diferenças taxonômicas entre microbiomas da rizosfera de genótipos resistentes 

e suscetíveis? (3) Quais as mudanças na montagem da comunidade bacteriana 

da rizosfera durante o monocultivo e indução da supressão da doença? e (4) Quais 

microrganismos estão correlacionados com o processo de defesa ao patógeno B. 

sorokiniana? 
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eficiente da proteção de doenças mediada pelo microbioma (VANNIER; AGLER; 

HACQUARD, 2019) 

5.2.2 Padrões de co-ocorrência do microbioma da rizosfera de trigos 

resistentes e suscetíveis a B. sorokiniana em sistema de monocultivo 

 

      O ecossistema microbiano existe como uma rede dinâmica de interações entre 

microrganismos que gera uma complexa rede de metabolismos interconectados 

(FAUST; RAES, 2012). A co-ocorrência dentro das redes de interações pode ter uma 

influência positiva, negativa ou ser neutra sobre as espécies envolvidas. Quando o 

patógeno consegue ultrapassar a barreira de defesa, ele pode invadir a rede 

microbiana e afetar de forma negativa o desenvolvimento da planta (VAN DER 

HEIJDEN; HARTMANN, 2016). Assim, a identificação dos atributos da comunidade 

subjacente que interage com a alta diversidade de espécies no solo pode explicar a 

resistência da comunidade bacteriana às invasões de patógenos (WEI et al., 2015).  

      Nesse trabalho, a visualização da estrutura da comunidade da rizosfera, por meio 

da análise de network, permitiu observar em sistemas onde há a presença do 

patógeno por meio de inoculação a comunidade bacteriana se torna mais complexa, 

modular e com maior número de conexões (Figura 19A e B).Alguns autores 

consideram que a modularidade pode ter ação de conter o impacto das perturbações 

dentro de compartimentos (KOKKORIS et al., 2010) e que a alta conectividade dentro 

das comunidades de rizosfera pode diminuir o sucesso da invasão de patógenos 

quando a competição por recursos for eficiente (CASE, 1990; KENNEDY et al., 2002; 

VAN ELSAS et al., 2012). O aumento na complexidade da network do genótipo 

resistente (Frontana) foi ainda maior em relação ao genótipo suscetível (Guamirim) 

como já observado em outro estudo com feijão resistente e suscetível ao patógeno 

Fusarium oxysporum (MENDES et al., 2017). No genótipo resistente (Frontana) foi 

observado que o número de interações positivas reduziu no decorrer dos ciclos 

enquanto as relações negativas aumentaram até o momento em que o número de 

interações positivas e negativas praticamente se igualaram (Tabela 3). Para o 

genótipo suscetível (Guamirim) os números de interações positivas sempre foram 

maiores que das negativas. As interações positivas podem ocorrer devido à produção 

de moléculas usadas pelo próprio microrganismo e outros microrganismos do 
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ambiente, co-colonização, sobreposição de nicho ou outras razões, enquanto a 

negativa pode resultar de amensalismo, interação presa-predador, competição dentre 

outros (FAUST; RAES, 2012). Apesar do genótipo resistente (Frontana) apresentar 

uma rede mais conectada (Tabela 3), foi observado que o patógeno ainda obteve 

sucesso na invasão. Neste caso, a alta conectividade pode ter favorecido a invasão 

de patógenos por meio da competição intensa por recursos entre membros da 

próprias comunidades benéficas da rizosfera do que entre elas e os patógeno invasor 

(WEI et al., 2015). Para reduzir o sucesso da invasão do patógeno, a alta 

conectividade dentro das comunidades da rizosfera deve gerar um consumo 

geralmente mais eficiente de recursos e, consequentemente, a um aumento da 

concorrência (CASE, 1990; KENNEDY et al., 2002; VAN ELSAS et al., 2012). 

      Potencialmente existem espécies chave que desempenham um papel 

fundamental dentro destas redes microbianas, pois podem interagir com muitos outros 

táxons microbianos, além de ter um efeito regulador sobre seu ambiente e outros 

membros da comunidade (VAN DER HEIJDEN; HARTMANN, 2016). Com os dados 

dos atributos topológicos, é possível identificar quais as espécies que possuem 

posições topológicas importantes na network (TOJU et al., 2018). A centralidade da 

rede, atributo que permite acessar esses táxons, identificou para Frontana (resistente) 

famílias importantes no controle de patógenos habitantes do solo como 

Streptomyceae e Bacillaceae (Figura 19A). Para o genótipo Guamirim o destaque foi 

para família Bradyrhizobiaceae (Figura 19B), composta por importantes 

microrganismos fixadores de nitrogênio (SOUZA et al., 2014) e para as 

Pseudonocardiaceae onde são microrganismos conhecidos por serem importantes 

produtores de antibióticos (LAZZARINI et al., 2000). Interações antagônicas entre 

microrganismos  podem  produzir compostos químicos como antibióticos que  podem 

afetar a biota no solo, incluindo patógenos (GARBEVA et al., 2011; VAN DER VOORT 

et al., 2016). As bactérias podem inibir e impedir a invasão em seus nichos por meio 

de competição por interferência, liberando toxinas ou antibióticos, que criam zonas 

inóspitas para os concorrentes (STUBBENDIECK; STRAIGHT, 2016). Neste caso,  se 

o invasor for particularmente sensível às toxinas produzidas pela comunidade 
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residente, espera-se interferência no processo de competição mediada por 

antibióticos que restrinjam as invasões (THORPE et al., 2009). 

      Em uma visualização geral, a análise de network fornece caracterização de táxons 

com associações diretas importantes na supressão de doenças ou expressão de 

resistência de hospedeiros vegetais (POUDEL et al., 2016). Sumarizando, os 

resultados de network deste estudo indicaram que sob pressão de cultivo e na 

presença do patógeno, ocorreu uma maior restruturação da rede da comunidade 

bacteriana rizosférica no genótipo resistente, tornando a sua rede mais complexa 

(Tabela 3). Para o genótipo suscetível Guamirim foi possível observar menores 

oscilações nos valores dos atributos topológicos, mantendo sua rede estável com 

poucas alterações, sugerindo que a comunidade bacteriana neste genótipo pode estar 

mais adaptada a perturbações ambientais. Os efeitos das interações sobre a 

estabilidade da rede microbiana têm potencial de elevar a resistência à invasão do 

patógeno (McCANN, 2000). A maior diversidade pode aumentar a funcionalidade das 

comunidades, por exemplo, pode gerar maior resistência às invasões, pois algumas 

interações tróficas estabilizam interações competitivas dominantes na comunidade 

(PAINE, 1984). Neste trabalho a análise de network forneceu informações adicionais 

sobre a ecologia da comunidade microbiana que não podem ser obtidas pelas 

abordagens analíticas tradicionais (FREILICH et al., 2010). O conjunto de dados 

observados nesta pesquisa poderá ser base de futuras investigações sobre possíveis 

aplicações ecológicas da co-ocorrência, como por exemplo, descrever a ampla gama 

de interações benéficas entre microrganismos.  

5.3 Manipulação do microbioma da rizosfera de trigo para indução de supressão 

ao patógeno de solo Bipolaris sorokiniana 

 

      A supressividade pode estar relacionada a microrganismos específicos ou 

consórcios microbianos que inibem o crescimento e a atividade de patógenos 

habitantes do solo (MENDES et al., 2011; WELLER et al., 2002). Numerosas 

pesquisas demonstraram que a supressão específica a patógenos radiculares em 

solos supressivos de doenças é de origem microbiana (CHA et al., 2016; CHAPELLE 

et al., 2016; WELLER et al., 2002). A manipulação direta ou indireta das comunidades 

microbianas rizosféricas pode melhorar a saúde e a produtividade das culturas 
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agrícolas (BENDER; WAGG; VAN DER HEIJDEN, 2016; BERG; SMALLA, 2009; 

COMPANT; CLÉMENT; SESSITSCH, 2010; SINGH; GILL; TUTEJA, 2011). 

      Nesta perspectiva, trabalhos recentes sugerem que a proteção das plantas 

poderia ser transferida para a próxima geração de plantas via transplante de solo 

(KWAK et al., 2018; WEI et al., 2019). Para investigar essa afirmação foi realizado um 

ensaio de prova de conceito com troca de solo. Foi observada a proteção das plantas 

pela comunidade microbiana por meio da redução da doença nas plantas do genótipo 

Frontana (resistente) cultivadas no solo enriquecido com o microbioma de Guamirim 

(suscetível), Guamirim (suscetível) controle e também no bulk soil (Figura 21). 

Estudos relataram a redução de doença por meio do cultivo de plantas em solos 

considerados supressivos (KWAK et al., 2018; MENDES et al 2011), revelando a 

ocorrência de supressão natural  devido a alta abundância de diversos táxons ou 

grupos funcionais de microrganismos correspondentes à proteção contra  doenças 

(CHAPELLE et al., 2016; MENDES et al. 2011). Neste estudo, a visualização da 

comunidade por meio da rede de co-ocorrência (network) indicou para o tratamento 

Frontana (resistente) – Frontana (resistente) a presença de bactérias fitopatogênicas 

(Xanthomonadaceae) e também famílias de grupos taxonômicos associados com a 

rizosfera de plantas doentes (Flavobacteriaceae) (Figura 22A) (YIN et al., 2013). Em 

contrapartida, no genótipo Frontana (resistente) – Guamirim (suscetível), 

principalmente famílias citadas por seu papel potencial na proteção contra patógenos 

habitantes do  solo (Chitinophagacea) e famílias formadas por espécies bacterianas 

com diferentes funções metabólicas (Rhodospirillaceae) (BALDANI et al., 2014).  

5.4 Exsudação de metabólitos na rizosfera durante a infecção do patógeno  

 

      A produção de metabólitos antimicrobianos tem papel importante na capacidade 

adaptativa dos microrganismos (BERLEMAN; KIRBY, 2009). A competição entre 

espécies, por exemplo, é frequentemente mediada por metabólitos bioativos 

sintetizados pelos organismos competidores (STUBBENDIECK; STRAIGHT, 2016). 

Foi observada a produção de uma maior quantidade de metabólitos exclusivos na 

rizosfera que no bulk soil, e quando comparadas as rizosferas com a inoculação do 

patógeno, o maior número de metabólitos foi observado no tratamento onde o 

patógeno foi introduzido pela primeira vez (Figura 23). Na presença do patógeno, o 
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aumento da diversidade do perfil de exsudatos pode ser crucial para a supressão de 

doenças, pois pode aumentar a produção de metabólitos antifúngicos (JOUSSET et 

al., 2014).  Diversas pesquisas indicam que metabólitos, incluindo antibióticos, 

enzimas e voláteis, que são produzidos por bactérias do solo e de plantas, são 

essenciais na supressão de fitopatógenos vegetais (HAAS; DÉFAGO, 2005; 

LUGTENBERG; KAMILOVA, 2009; RAAIJMAKERS; VLAMI; DE SOUZA, 2002). 

Evidências mostram que o perfil de exsudação das plantas é importante e também 

pode mudar rapidamente em resposta à infecção por patógenos e iniciar a síntese de 

metabólitos defensivos para suprimir os patógenos (LANOUE et al., 2010). No 

presente estudo, a análise de metabólitos totais foi realizada de forma preliminar com 

a intenção de observar a influência inicial das variáveis estudadas sobre a produção 

metabólica do solo. Desta forma, o próximo passo seria a identificação das 

substâncias encontradas na rizosfera e o seu potencial no processo de defesa contra 

patógenos. Os resultados metabolômicos desta pesquisa vão ao encontro com outras 

observações anteriores para composição da microbiota da rizosfera e padrões de co-

ocorrência que indicaram a presença de famílias produtoras de antibióticos na 

rizosfera do genótipo Guamirim (Figura). Esses resultados reforçam a hipótese do 

trabalho de que genótipos de trigo suscetíveis e resistentes ao patógeno B. 

sorokiniana recrutam um microbioma distinto e que isso teria impacto no processo de 

defesa da planta contra patógenos. 
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