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Honre sempre a tua história. Tua glória é lutar. 

Nação 12. 



RESUMO 

 

 

A resistência das plantas a patógenos resulta da interação entre fatores genéticos e do 

microbioma associado. Este estudo teve como objetivo investigar como genótipos resistentes e 

suscetíveis de feijão-fava (Phaseolus lunatus) estruturam as comunidades bacterianas da 

rizosfera e da filosfera sob inoculação por Colletotrichum truncatum. Utilizando 

sequenciamento do gene 16S rRNA, análises de diversidade, estrutura bacteriana, abundância 

diferencial e redes de co-ocorrência, foi avaliado o papel dos dois compartimentos microbianos 

na resposta à antracnose. A análise de coordenadas principais (CAP) e a PERMANOVA 

mostraram que o genótipo foi o principal fator na estruturação das comunidades bacterianas em 

ambos os compartimentos. Na rizosfera, o genótipo resistente apresentou redução da 

diversidade após inoculação, enquanto o suscetível exibiu aumento, sugerindo instabilidade 

microbiana frente ao estresse. A composição taxonômica evidenciou o enriquecimento de 

táxons associados ao biocontrole, como Bacillus, Streptomyces, Shinella e Microbacterium, 

principalmente no genótipo resistente inoculado (Rs+Ct). A análise de gêneros exclusivos 

mostrou que plantas resistentes recrutaram mais táxons específicos em ambos os 

compartimentos. As redes de co-ocorrência revelaram que o genótipo resistente manteve redes 

mais coesas e com predominância de interações positivas, sobretudo na filosfera, indicando 

maior estabilidade e funcionalidade ecológica. Em conjunto, os resultados demonstram que a 

resistência à antracnose no feijão-fava depende da integração entre genótipo e microbioma, na 

qual a rizosfera atua como núcleo estabilizador e a filosfera se reorganiza funcionalmente para 

reforçar a defesa. 

 

Palavras-chave: Antracnose, Comunidades bacterianas, Co-ocorrência microbiana, 

Microbioma associado, Resistência de plantas. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

ABSTRACT 

 

 

Plant resistance to pathogens results from the interaction between genetic factors and 

the associated microbiome. This study aimed to investigate how resistant and susceptible 

genotypes of lima bean (Phaseolus lunatus) structure the bacterial communities of the 

rhizosphere and phyllosphere under inoculation with Colletotrichum truncatum. Using 16S 

rRNA gene sequencing, diversity analyses, bacterial structure, differential abundance, and co-

occurrence networks, the role of the two microbial compartments in response to anthracnose 

was evaluated. Co-op ordination (CAP) and PERMANOVA demonstrated that genotype was 

the main factor in structuring bacterial communities in both compartments. In the rhizosphere, 

the resistant genotype showed reduced diversity after inoculation, while the susceptible 

genotype exhibited increased diversity, indicating microbial instability in the face of stress. The 

taxonomic composition revealed an enrichment of taxa associated with biocontrol, such as 

Bacillus, Streptomyces, Shinella, and Microbacterium, mainly in the inoculated resistant 

genotype (Rs+Ct). An analysis of exclusive genera showed that resistant plants recruited more 

specific taxa in both compartments. Co-occurrence networks revealed that the resistant 

genotype maintained more cohesive networks with a predominance of positive interactions, 

especially in the phyllosphere, resulting in greater stability and ecological functionality. Taken 

together, the results demonstrate that anthracnose resistance in broad beans depends on the 

integration between genotype and microbiome, in which the rhizosphere acts as a stabilizing 

core and the phyllosphere functionally reorganizes to strengthen defense.  

 

Keywords: Anthracnose, Bacterial communities, Microbial co-occurrence, Associated 

microbiome, Plant resistance.  
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1 INTRODUÇÃO 

 

Nas últimas décadas, o potencial genético das plantas tem sido objeto de estudo com o 

objetivo de melhorar o desenvolvimento e tolerância das plantas a estresses bióticos e abióticos 

(Pérez-Jaramillo; Mendes; Raaijmakers, 2016; Mendes et al., 2018). Com o desenvolvimento 

da agricultura, a implementação de plantas resistentes a doenças tem se tornado cada vez mais 

frequente no campo. As plantas resistentes podem ativar mecanismos moleculares de defesa 

relacionadas a imunidade basal, imunidade mediada por efetores e a sinalização hormonal 

(Deng et al., 2020). 

 O microbioma vegetal pode se moldar de acordo com a necessidade da planta, 

favorecendo suas respostas a estresses, como a infecção por patógenos (Liu et al., 2020). As 

plantas podem aplicar estratégias para o recrutamento de microrganismos para aumentar sua 

capacidade de combater estresses (Li et al., 2022). Essas interações com microrganismos 

especialistas podem mitigar os efeitos de estresses sofridos pela planta, modulando o seu 

microbioma (Liu et al., 2020; Li et al., 2022). As plantas podem enriquecer compartimentos 

específicos para criar um habitat microbiano que geralmente se inicia no solo e se estende pelos 

tecidos vegetais (Pantigoso; Newberger; Vivanco, 2022). A composição do microbioma vegetal 

pode ser dividida por compartimentos, como a rizosfera (Zhang; Vivanco; Shen, 2017) e 

filosfera (Koskella, 2020). 

 O microbioma foliar pode ser influenciado pelo ambiente, condições fisiológicas e 

aptidão das plantas, através de mecanismos estocásticos ou determinísticos (Lan et al., 2024). 

A filosfera é complexa e variável, abrigando microrganismos que podem atuar nas respostas de 

defesa da planta e alterando a emissão de compostos orgânicos voláteis que auxiliam na defesa 

contra patógenos (Mendal; Jeon, 2023). De forma similar, na rizosfera também ocorre a 

presença de microrganismos que possuem a capacidade de interpretar sinais que podem ser 

produzidos pelas plantas ou por outros microrganismos. Esta ação pode influenciar na liberação 

de moléculas sinalizadoras que podem estar relacionadas a indução de imunidade vegetal e a 

manutenção do microbioma associado a rizosfera (Pantigoso; Newberger; Vivanco, 2022). 

Nesse contexto, o feijão-fava (Phaseolus lunatus), amplamente cultivado em pequenas 

propriedades do Nordeste brasileiro, representa uma cultura de grande importância 

socioeconômica e nutricional. Entretanto, é frequentemente associado à incidência da 

antracnose, doença causada pelo fungo Colletotrichum truncatum, capaz de comprometer o 

desenvolvimento das plantas e reduzir significativamente a produtividade (Gomes; 

Nascimento, 2018). A antracnose provoca necrose de tecidos, queda de flores e vagens, além 
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de reduzir a qualidade dos grãos, afetando diretamente a comercialização e a renda de 

agricultores familiares (Carmo et al., 2015). A variação na resposta entre genótipos resistentes 

e suscetíveis sugere que tanto os mecanismos imunológicos quanto as interações microbianas 

associadas à planta podem desempenhar papel crítico na manifestação da doença. Cultivares 

com diferentes níveis de resistência exibem composições microbianas distintas, apresentam 

microbiotas com maior conectividade de rede e abundância de microrganismos protetores, 

corroborando que a microbiota específica do hospedeiro contribui ativamente para a defesa da 

planta (Mina et al., 2020; Yang et al., 2024). 

 Diante disso, avaliar como genótipos contrastantes de feijão-fava estruturam seus 

microbiomas da rizosfera e filosfera frente a antracnose surge como uma abordagem para 

compreender não apenas a dinâmica de sua rede de interação, mas também toda a estrutura e 

composição microbiana dos compartimentos e dos genótipos. Nossa hipótese é que plantas de 

feijão-fava resistentes ou suscetíveis à antracnose moldam de maneira diferenciada seu 

microbioma frente a infecção por C. truncatum. 
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2 OBJETIVO GERAL 

 

Avaliar como genótipos contrastantes de feijão-fava estruturam seus microbiomas da 

rizosfera e filosfera frente a antracnose. 
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3 REFERENCIAL TEÓRICO  

 

3.1 Aspectos gerias do feijão-fava e a relação da cultura com antracnose 

 

 O feijão-fava (Phaseolus lunatus) pertence à família Fabaceae, que é composta por 643 

gêneros e possui cerca de 18.000 espécies no mundo (Oliveira; Torres; Benedito, 2011; Avelino 

et al., 2019). De acordo com Motta-Aldana et al. (2010) e Sousa et al. (2020), seu centro de 

origem está na região andina (Sul do Equador e Noroeste do Peru), com eventos de 

domesticação, também descritos para o centro-oeste do México. Historicamente, os Estados 

Unidos possuem uma alta expressão na produção do feijão-fava, sendo um dos maiores 

produtores no cenário mundial (Vieira, 1992; Lopes et al., 2024). 

 No Brasil, a cultura do feijão-fava é economicamente importante para a região Nordeste 

pois possui um clima favorável para a produção devido as suas características climáticas com 

altas temperaturas e períodos secos (Sousa et al., 2020). De acordo com o levantamento do 

IBGE (2024), o Brasil produziu cerca de 10.502 toneladas de feijão-fava, sendo o estado do 

Ceará o maior produtor, seguido dos estados da Paraíba, Pernambuco e Rio Grande do Norte. 

Em geral, o feijão-fava é cultivado em regiões tropicais e subtropicais, apresentando elevado 

teor proteico e bom potencial comercial, configurando fonte adicional de renda para pequenos 

produtores (Gomes et al., 2022). 

 Apesar do seu potencial, a cultura do feijão-fava enfrenta entraves ligados ao manejo 

cultural e a fatores fitossanitários que limitam o desempenho agronômico (Gomes; Nascimento, 

2018). Entre as doenças, a antracnose, causada pelo fungo Colletotrichum truncatum (Schw.) é 

frequentemente citada como uma das principais doenças do feijão-fava, principalmente devido 

às condições climáticas favoráveis do Nordeste brasileiro, que proporcionam um ambiente ideal 

ao desenvolvimento da doença (Paula Júnior; Silva; Vieira, 1995; Mota et al., 2019). 

 Os sintomas causados pela antracnose podem afetar a planta do estabelecimento até a 

fase reprodutiva. As áreas contaminadas apresentam lesões avermelhadas nas nervuras e no 

verso abaxial do limbo foliar, resultando na queda de folhas afetadas e necrose nos ramos, 

pecíolos e caule; nas vagens os sintomas são marcados por manchas marrom-escuras e bordas 

vermelho-arroxeadas (Beserra Junior; Barguil, 2021). Tais danos podem comprometer a 

qualidade das vagens e, em casos severos, levar a perdas expressivas de produção, dificultando 

a comercialização dos grãos (Damm et al., 2009; Gomes; Nascimento, 2018). 

 Considerando que a severidade da antracnose está diretamente associada à interação 

entre o patógeno, o hospedeiro e o ambiente, torna-se cada vez mais importante compreender 
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fatores adicionais que modulam essa relação. Entre eles, destaca-se o papel do microbioma da 

filosfera, cuja estrutura e dinâmica podem influenciar tanto a suscetibilidade da planta quanto 

sua capacidade de resistência (Gao et al., 2021; Flores-Nunez, Stukenbrock, 2024). 

Nesse contexto, investigar como a comunidade microbiana foliar interage com 

Colletotrichum truncatum é fundamental para o desenvolvimento de estratégias de manejo mais 

sustentáveis e inovadoras. 

 

3.2 Dinâmica do microbioma foliar 

 

A filosfera corresponde à parte aérea das plantas, onde habita uma comunidade 

microbiana diversa composta por organismos epifíticos, que se desenvolvem na superfície, e 

endofíticos, que colonizam os tecidos internos (Vorholt, 2012; Zhu et al., 2022).  Essas 

comunidades microbianas associadas ao hospedeiro desempenham papéis importantes no 

crescimento, no desenvolvimento e na adaptação a estresses bióticos e abióticos (Pfeilmeier et 

al., 2024). Dependendo das circunstâncias, entretanto, esta relação entre o hospedeiro e sua 

microbiota pode levar a desequilíbrios, resultando em uma disbiose, ou seja, ocorre um 

desequilíbrio na microbiota, que geralmente é associada a doenças e alteração na composição 

ou função do microbioma (Petersen; Round, 2014; Levy et al., 2017; Pfeilmeier et al., 2024). 

Um aspecto central da dinâmica da filosfera é a distinção entre microrganismos 

epifíticos e endofíticos. Os epifíticos vivem expostos na superfície foliar e estão sujeitos a 

grandes variações ambientais, resultando em comunidades geralmente mais ricas, mas também 

mais instáveis. Já os endofíticos colonizam o interior dos tecidos, em um ambiente mais 

protegido, o que favorece populações menos diversas, porém mais estáveis ao longo do tempo 

(Remus-Emsermann; Schlechter, 2018). Esses dois compartimentos apresentam interações 

complementares: enquanto a epiderme funciona como porta de entrada e filtro, os tecidos 

internos oferecem nichos mais restritivos, nos quais o hospedeiro exerce maior influência 

seletiva. 

A diversidade do microbioma foliar também varia de acordo com o ambiente. Estudos 

mostram que fatores como radiação UV, variação de temperatura, umidade e deposição de 

partículas atmosféricas moldam a colonização das folhas, favorecendo microrganismos 

resistentes a estresse em regiões áridas e fungos melanizados em ambientes úmidos (Lindow; 

Brandl, 2003). Essa plasticidade ambiental explica a grande variação encontrada em filosferas 

de uma mesma espécie cultivada em diferentes locais ou estações. 
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Além dessas influências ambientais, a estrutura da comunidade também varia conforme 

os compartimentos foliares, refletindo as diferenças entre nichos da superfície e do interior das 

folhas. Segundo Howe et al. (2023), cada divisão anatômica da planta abriga interações 

microbianas distintas. A superfície aérea tende a concentrar táxons transitórios ou comensais, 

provenientes do ambiente, enquanto tecidos internos filtram comunidades mais específicas. 

Além disso, estudos recentes demonstram que as plantas podem moldar ativamente sua 

microbiota, recrutando microrganismos capazes de reduzir estresses bióticos e abióticos, o que 

reforça o caráter coevolutivo dessas interações (Liu et al., 2020; Li et al., 2022). Esse 

recrutamento seletivo tem sido descrito como parte da “teoria da extensão do fenótipo da 

planta”, em que o microbioma funciona como uma segunda camada de defesa e adaptação 

(Müller et al., 2016; Hassani; Durán; Hacquard, 2018). 

 O microbioma foliar pode ser moldado não apenas por esses fatores anatômicos e 

fisiológicos, mas também por processos ecológicos distintos, que podem ser estocásticos ou 

determinísticos (Lan et al., 2024). Nos processos estocásticos, a estrutura microbiana é 

influenciada por limitações na dispersão e no movimento migratório das populações 

microbianas (Bahram et al., 2015; Lan et al., 2024). Por outro lado, nos processos 

determinísticos, a seleção ambiental direciona habitats distintos, que podem promover 

variações na sua aptidão e variação na abundância das espécies em um ambiente específico 

(Lan et al., 2022; 2024). Em ambos os casos, fatores como composição genética do hospedeiro, 

condições ambientais e presença de patógenos podem alterar a trajetória da comunidade, 

promovendo estados de equilíbrio ou de disbiose (Trivedi et al., 2020). 

Além de interações mutualísticas ou comensais, a microbiota foliar também envolve 

relações de antagonismo. Nesses contextos, a própria planta exerce papel ativo na regulação da 

comunidade por meio de seu sistema imune, que conta com receptores capazes de reconhecer 

padrões moleculares conservados (PAMPs) ou proteínas efetoras de patógenos, ativando 

respostas de imunidade mediada por padrões ou por efetores (Paasch et al., 2023).  

Essas interações moldam a comunidade microbiana foliar, determinando nichos 

ecológicos distintos, que variam entre a defesa da planta e a disponibilização de nutrientes 

(Dove et al., 2021). Evidências recentes sugerem ainda que moléculas de defesa liberadas pelas 

plantas podem ter efeitos amplos sobre a comunidade residente, suprimindo simbiontes 

sensíveis e, ao mesmo tempo, favorecendo táxons adaptados a ambientes estressados (Gao et 

al., 2021). 

Dessa forma, alterações no equilíbrio da filosfera, seja por fatores ambientais, 

fisiológicos ou pela presença de patógenos, podem repercutir diretamente na saúde da planta, o 



18 
 

que destaca a importância de compreender o impacto de infecções como a antracnose sobre a 

comunidade microbiana. 

 

3.3 Dinâmica do microbioma rizosférico 

 

O microbioma da rizosfera possui participação na ciclagem de nutrientes, mitigação a 

estresses bióticos e abióticos e proteção contra patógenos, impactando o desenvolvimento e 

saúde das plantas (Moretti et al., 2024). Os açúcares, ácidos orgânicos e metabolitos 

secundários liberados pelas raízes das plantas podem influenciar o ambiente no solo, atuando 

como quimioatraentes, esses sinais químicos podem facilitar as relações mutualísticas ente 

planta e microrganismos, que podem ser benéficos (Badri; Vivanco, 2009; Vivers-Peris et al., 

2020; Wankhade et al., 2025). 

A rizosfera é amplamente reconhecida como o principal compartimento de montagem e 

seleção de comunidades microbianas associadas às plantas, sendo responsável pelo 

recrutamento de microrganismos com funções diretamente relacionadas à saúde vegetal 

(Trivedi et al., 2020). Esse processo de montagem comunitária é altamente seletivo e resulta da 

interação entre fatores genéticos da planta hospedeira, características físico-químicas do solo e 

histórico de manejo agrícola (Yue et al., 2023). 

A diversidade e a funcionalidade do microbioma rizosférico estão intimamente 

associadas ao desempenho agronômico das culturas. Análises metagenômicas conduzidas em 

diferentes agroecossistemas demonstram que variações na composição microbiana da rizosfera 

estão correlacionadas à produtividade e à eficiência no uso de nutrientes, especialmente em 

culturas de importância econômica (Ren et al., 2025). Esses microrganismos atuam por meio 

de múltiplos mecanismos, incluindo a modulação do ciclo do nitrogênio e a produção de 

metabólitos bioativos (Chi et al., 2025). 

O desenvolvimento da planta ao longo de seu ciclo de vida também exerce influência 

significativa sobre a estrutura do microbioma rizosférico. Diferentes estágios fenológicos estão 

associados a mudanças na composição e na funcionalidade das comunidades microbianas, 

refletindo variações nos padrões de exsudação radicular e nas demandas fisiológicas da planta 

hospedeira (Ping et al., 2025). Há alterações que podem refletir em adaptações das comunidades 

microbianas às novas demandas fisiológicas das plantas cultivadas, evidenciando a coevolução 

entre plantas e microrganismos no ambiente rizosférico (Yue et al., 2023). 

A interação entre metabólitos derivados das plantas e a microbiota rizosférica é 

considerada um dos principais fatores responsáveis pela estabilidade e resiliência dessas 
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comunidades. Compostos liberados pelas raízes não apenas influenciam a montagem inicial do 

microbioma, mas também contribuem para sua reorganização frente a estresses ambientais, 

favorecendo a persistência de microrganismos funcionalmente relevantes (Kazarina et al., 

2025). 

O estudo de Crusciol et al., (2024) demonstra que consórcios bacterianos bem 

estruturados são capazes de modular funções fisiológicas das plantas e promover incrementos 

significativos de produtividade agrícola. A compreensão dos mecanismos que regulam a 

montagem e a funcionalidade dessas comunidades microbianas é fundamental para o 

desenvolvimento de estratégias agrícolas mais resilientes e sustentáveis (Santoyo et al., 2025). 

 

3.4 Impacto do patógeno sobre a comunidade microbiana  

 

Os avanços em metodologias de sequenciamento de nova geração têm possibilitado o 

estudo mais detalhado das interações entre planta, microbioma e patógeno. Abordagens como 

metagenômica, metatranscriptômica e Dual RNA-seq permitem analisar, de forma simultânea, 

tanto a estrutura e função das comunidades microbianas quanto a expressão gênica do 

hospedeiro e do patógeno (Westermann et al., 2012; Wolf et al., 2018; Aguiar-Pulido et al., 

2016). Essas ferramentas superaram limitações de métodos convencionais e abriram caminho 

para compreender como as infecções remodelam o microbioma associado às plantas, 

fornecendo uma base sólida para investigar o impacto de patógenos como Colletotrichum spp. 

nas comunidades microbianas.  

As plantas são capazes de identificar patógenos e microrganismos benéficos através de 

receptores de reconhecimento de padrões, mecanismo que possibilita a planta identificar as 

características moleculares microbianas (Zhou; Zhang, 2020; Andargie et al., 2023). Essas 

respostas modulam o recrutamento de microrganismos pela planta e a montagem da 

comunidade associada, semeando interações que sustentam desempenho e tolerância a estresses 

(Srivastava et al., 2022).  

Por outro lado, microrganismos patogênicos podem alterar os fenótipos das plantas ao 

causar danos nos tecidos e induzir respostas de defesa. Essas mudanças afetam a imunidade e 

a colonização por outros organismos. Assim, o patógeno influencia diretamente na interação e 

no desenvolvimento da microbiota associada ao hospedeiro (Dastogeer; Yasuda; Okazaki, 

2022). O equilíbrio da comunidade microbiana é fundamental para a saúde da planta, uma vez 

que a perda de diversidade ou alterações na estrutura do microbioma podem aumentar a 

suscetibilidade a doenças (Berendsen; Pieterse; Bakker, 2012).  
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Diversos estudos indicam que a colonização patogênica altera a composição e a 

abundância relativa de microrganismos residentes da microbiota, influenciando não apenas no 

tecido infectado, mas também na rizosfera e outras partes da planta (Trivedi et al., 2020; Gao 

et al., 2021). Evidências em diferentes culturas mostram padrões semelhantes: em feijão-

comum, Fusarium oxysporum impactou fortemente a diversidade funcional da rizosfera, mas 

também promoveu o enriquecimento de Pseudomonas e Bacillus com funções antifúngicas em 

genótipos resistentes (Mendes et al., 2023). Em soja, a infecção por Phytophthora sojae e 

Septoria glycines não reduziu a riqueza total, mas alterou de forma expressiva a composição de 

fungos da filosfera (Díaz-Cruz; Cassone, 2022).  

Esse processo resulta da competição direta do patógeno por nichos e nutrientes, mas 

também da ativação de respostas de defesa da planta que liberam compostos antimicrobianos 

de amplo espectro. Tais defesas, embora essenciais contra o patógeno, podem suprimir 

microrganismos mutualistas sensíveis, como rizóbios e fungos micorrízicos, prejudicando a 

nutrição e a resiliência vegetal. Em feijão-comum (Phaseolus vulgaris), a infecção foliar 

por Colletotrichum gloeosporioides reduziu significativamente a nodulação rizobiana e a 

colonização micorrízica, provavelmente em função da ativação de polifenol oxidase e de outros 

mecanismos de defesa sistêmica (Ballhorn; Younginger; Kautz, 2014; Ochieno et al., 2021). 

Resultados análogos foram observados em citros infectados por Phytophthora nicotianae, nos 

quais houve queda de Trichoderma e Bacillus e aumento de oportunistas como Fusarium e 

Pyhium (Handique et al., 2024). Já em morangueiro, a antracnose causada 

por Colletotrichum spp. aumentou a diversidade global da rizosfera, mas reduziu táxons 

benéficos como Streptomyces e Trichoderma, favorecendo a emergência de outros patógenos 

(Su et al., 2022).  

Embora a infecção frequentemente resulte em disbiose, também pode ocorrer o 

recrutamento adaptativo de microrganismos benéficos. Como na cultura do sorgo, a infecção 

por Colletotrichum sublineola elevou a complexidade das redes microbianas e favoreceu o 

recrutamento de antagonistas em múltiplos nichos (Chen et al., 2024).   

Outros exemplos reforçam essa remodelagem: em tomate, a murcha 

de Fusarium oxysporum mostrou-se negativamente correlacionada à diversidade da rizosfera, 

mas consórcios microbianos “cross-kingdom” (bactérias + fungos) foram capazes de restaurar 

a supressão da doença, evidenciando o potencial de comunidades sintéticas para manejo 

biológico (Zhou et al., 2022). Já em álamo infectado por Colletotrichum gloeosporioides, 

observou-se que a infecção alterou de forma mais intensa a comunidade fúngica foliar, e que 

metabólitos secundários da planta, como cumarinas e flavonoides, correlacionaram-se com o 
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recrutamento de microrganismos benéficos, sugerindo que o genótipo pode modular 

o microbioma através do perfil químico foliar (Gao et al., 2021).  

Esses achados sustentam o conceito de pathobiome, no qual a doença não resulta apenas 

da ação isolada do patógeno, mas da reconfiguração da comunidade como um todo (Vayssier-

Taussat et al., 2014). Assim, o resultado da infecção depende tanto da agressividade do 

patógeno quanto da resposta coletiva do microbioma, que pode atenuar ou intensificar os 

sintomas. Nesse contexto, o microbioma deve ser entendido como um sistema altamente 

dinâmico, moldado por múltiplos fatores bióticos e abióticos (Flores-Nunez; Stukenbrock, 

2024). Compreender esses padrões ecológicos fundamentais é crucial para melhorar a saúde 

das plantas (Gao et al., 2021) e, sobretudo, para explicar por que diferentes genótipos podem 

apresentar níveis distintos de resistência ou suscetibilidade. Estudos demostram que a infecção 

por patógenos pode provocar tanto a disbiose quanto favorecer o recrutamento adaptativo de 

microrganismos benéficos, dependendo do hospedeiro, patógeno e nicho ecológico envolvido 

conforme na Tabela 1. 

 

3.5 Diferenças entre genótipos resistentes e suscetíveis 

 

A resistência de plantas a doenças é um dos pilares fundamentais para a segurança 

alimentar e sustentabilidade. Doenças causadas por diferentes microrganismos podem diminuir 

a produtividade agrícola quando o sistema imunológico das plantas responde tardiamente; 

contudo, a resistência vegetal é resultado não apenas da indução de genes de defesa, mas 

também da inativação dos genes de suscetibilidade (S), que geralmente favorecem a infecção 

por patógenos (Gorshkov; Tsers, 2022). Segundo Zhao et al. (2022), os avanços na 

compreensão dos mecanismos moleculares das interações planta-patógeno, aliados ao 

progresso da biotecnologia, têm proporcionado uma base teórica e tecnológica sólida para o 

desenvolvimento de cultivares geneticamente melhoradas com maior resistência a doenças.
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Tabela 1 - Efeitos de patógenos vegetais sobre a composição e a função da comunidade microbiana associada a diferentes culturas, avaliados por diferentes 

técnicas de sequenciamento 

Cultura / Espécie Patógeno Técnica(s) empregada(s) Principais efeitos no microbioma Referência 

Álamo (Populus spp.) 
Colletotrichum 

gloeosporioides 
Metagenômica + metabolômica 

Alteração mais forte da comunidade fúngica foliar; 

correlação entre metabólitos secundários e recrutamento de 

microrganismos benéficos 

Gao et al. (2021) 

Arroz (Oryza sativa) 
Magnaporthe oryzae 

(brusone) 
16S rRNA, ITS + metabolômica 

Infecção reduziu fungos endofíticos e aumentou 

diversidade bacteriana; resistência genética (Piz-t) moldou 

metabólitos radiculares e montagem microbiana. 

Tian et al. (2021) 

Citros (Citrus reticulata) 
Phytophthora nicotianae 

(gomose) 
16S rRNA e ITS (amplicon) 

Rizósfera sadia rica em Trichoderma, Pseudomonas e 

Bacillus; infecção reduziu diversidade benéfica e 

aumentou oportunistas (Fusarium, Pythium). 

Handique et al. (2024) 

Citros (Citrus spp.) Diaporthe citri Metagenômica (16S/ITS) 
Enriquecimento de bactérias epifíticas antagonistas 

(sideróforos, antifúngicos) 
Zhou e Zhang (2020) 

Feijão-comum (Phaseolus 

vulgaris) 

Colletotrichum 

gloeosporioides 

RNA-seq / análises de 

colonização 

Redução da nodulação rizobiana e da colonização 

micorrízica; ativação de enzimas de defesa sistêmica 

Ballhorn; Younginger; Kautz, 

(2014) e Ochieno et al. (2021) 

Feijão-comum (Phaseolus 

vulgaris) 
Fusarium oxysporum 

16S rRNA, metagenômica 

shotgun, metatranscriptômica 

Infecção alterou diversidade taxonômica e funcional da 

microbiota radicular; enriquecimento de Pseudomonas e 

Bacillus com funções antifúngicas em plantas resistentes. 

Mendes et al. (2023) 

Morangueiro (Fragaria × 

ananassa) 
Colletotrichum spp. 

Metagenômica / 

metatranscriptômica 

Aumento da diversidade global na rizosfera infectada, mas 

redução de microrganismos probióticos protetores 
Trivedi et al. (2020) 

Morangueiro (Fragaria × 

ananassa) 

Colletotrichum spp. 

(antracnose) 
16S rRNA e ITS (Illumina) 

Maior diversidade em solos infectados, porém redução de 

benéficos (Streptomyces, Bacillus, Trichoderma); aumento 

de patógenos oportunistas (Fusarium). 

Su et al. (2022) 

Soja (Glycine max) 
Phytophthora sojae, 

Septoria glycines 
16S rRNA e ITS (amplicon) 

Não houve queda de riqueza, mas composição da 

comunidade mudou drasticamente; maior efeito sobre 

fungos da filosfera. 

Díaz-Cruz e Cassone (2022) 

Sorgo (Sorghum bicolor) 
Colletotrichum 

sublineola 

16S rRNA, ITS + redes 

microbianas 

Infecção aumentou a complexidade da rede microbiana; 

recrutamento de microrganismos 
Chen et al. (2024) 

Tomate (Solanum 

lycopersicum) 

Fusarium oxysporum 

(murcha) 

Metagenômica, SynComs 

(comunidades sintéticas) 

Diversidade microbiana correlacionada negativamente 

com severidade da doença; consórcios microbianos “cross-

kingdom” (bactérias+fungos) suprimiram a murcha de 

Fusário. 

Zhou et al. (2022) 

https://doi.org/10.1186/s12284-021-00486-9
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De acordo com Kou e Wang (2010), a resistência das plantas a doenças pode ser dividida 

em dois tipos: resistência qualitativa, controlada por um único gene de resistência (R), e 

resistência quantitativa, determinada por múltiplos genes ou loci de características quantitativas 

(QTLs), cada um contribuindo parcialmente para o aumento da resistência. A resistência 

qualitativa das plantas está relacionada à ativação de mecanismos moleculares de defesa que 

compõem o sistema imunológico inato, que atua em dois níveis principais: a imunidade 

desencadeada por padrões moleculares associados a patógenos (PTI) e a imunidade 

desencadeada por efetores (ETI) (Kou; Wang, 2010; Zhang; Wang, 2013). A PTI está 

relacionada ao reconhecimento de moléculas próprias e não próprias, enquanto a ETI ocorre 

pela percepção de padrões moleculares de patogenicidade (Vance; Isberg; Portnoy, 2009; 

Monaghan; Zipfel, 2012). 

Nishad et al. (2020) relatam que as plantas também possuem uma estratégia de 

resistência não hospedeira que impede a colonização inicial pela maioria dos microrganismos, 

com base em barreiras físicas como cutícula cerosa, parede celular espessa e em metabólitos 

secundários com ação antimicrobiana.  Melotto, Underwood e He (2008), Sawinski et al. 

(2013) e Bigeard, Colcombet e Hirt (2015) citam que dentre as estratégias de resistência 

também ocorre o fechamento estomático que após o reconhecimento de infecção por patógenos 

as plantas são capazes de induzir o seu fechamento para inibir a entrada de microrganismos 

fitopatogênicos. 

 

3.6 Aplicações práticas e alternativas ao controle químico 

 

A antracnose, causada principalmente por espécies do gênero Colletotrichum, ocasiona 

uma das doenças mais devastadoras em diversas culturas agrícolas, comprometendo desde a 

produção até a qualidade pós-colheita (López-Moral et al., 2020). Tradicionalmente, o controle 

da antracnose tem se baseado no uso de fungicidas químicos; no entanto, preocupações 

ambientais, desenvolvimento de resistência e demanda por produtos mais sustentáveis têm 

impulsionado a busca por estratégias alternativas de manejo (Aljawasim; Samtani; Rahman, 

2023; Tyagi et al., 2024). 

Dentre as alternativas destacam-se o uso de agentes de biocontrole, especialmente 

fungos do gênero Trichoderma e bactérias como Bacillus spp. e Streptomyces spp., que 

apresentam múltiplos mecanismos de ação, incluindo competição, antibiose, indução de 

resistência e parasitismo direto (Yao et al., 2023; Chen et al., 2024; Nguyen et al., 2024). 

Ensaios recentes com isolados nativos de Bacillus demonstraram elevada eficácia contra 
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Colletotrichum em culturas perenes, sugerindo potencial para formulação de biofungicidas 

adaptados às condições locais (Chen et al., 2024). De forma semelhante, Trichoderma tem se 

consolidado como uma alternativa amplamente estudada para o controle de doenças fúngicas, 

incluindo a antracnose pós-colheita (Li et al., 2025). 

Além dos agentes microbianos, extratos vegetais e compostos naturais têm sido 

investigados com sucesso como fontes de moléculas antifúngicas. Estudos recentes relatam a 

capacidade de extratos botânicos de inibir crescimento micelial e esporulação de 

Colletotrichum, indicando caminhos promissores para reduzir o uso de fungicidas sintéticos 

(Fei et al., 2023; Kushaha et al., 2024; Jia et al., 2024). O manejo integrado também se 

apresenta como uma abordagem fundamental, combinando práticas culturais, uso de sementes 

sadias e seleção de genótipos resistentes. Em leguminosas como o feijão-fava, já foram 

identificados acessos com diferentes níveis de resistência a Colletotrichum truncatum, 

reforçando a importância da variabilidade genética como recurso para o manejo sustentável da 

antracnose (Gomes et al., 2022).  

O papel do microbioma foliar também tem emergido como uma linha promissora no 

manejo de doenças, com estudos mostrando que a estrutura e a atividade funcional das 

comunidades microbianas da filosfera podem contribuir para a supressão natural de patógenos 

(Li et al., 2022). Estratégias de manipulação do microbioma, seja via inoculação de 

comunidades sintéticas (SynComs) ou via seleção indireta de genótipos que favoreçam 

comunidades protetoras, são atualmente consideradas fronteiras de pesquisa no controle 

biológico de antracnose (Haq et al., 2024). 

 Portanto, o conjunto de alternativas ao controle químico da antracnose engloba desde 

medidas preventivas, como o uso de sementes livres de patógenos e práticas culturais, até a 

aplicação de agentes de biocontrole, extratos botânicos, tratamentos físicos e integração com 

cultivares resistentes. Tais estratégias, quando combinadas, oferecem caminhos promissores 

para um manejo mais sustentável, reduzindo riscos ambientais e aumentando a resiliência dos 

sistemas agrícolas (Aljawasim; Samtani; Rahman, 2023; Tyagi et al., 2024; Worku; Alemu; 

Tsedaley, 2025). 

 

3.7 Lacunas atuais e futuras direções de pesquisa 

 

Embora a resistência genética tenha sido amplamente estudada, é possível observar uma 

lacuna significativa no entendimento do papel das comunidades bacterianas associadas às 

plantas na mitigação dessa doença. De modo geral, a resistência vegetal a patógenos resulta da 
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interação entre fatores genéticos do hospedeiro, respostas fisiológicas e o microbioma 

rizosférico e endofítico que atua como modulador da imunidade vegetal. No entanto, como 

destaca Brito et al. (2025) o processo de melhoramento genético em Phaseolus lunatus altera 

significativamente a estrutura das comunidades de rizobactérias promotoras de crescimento, 

embora ainda não se conheça se essas alterações contribuem diretamente para o aumento da 

resistência contra C. truncatum. 

A maioria dos trabalhos sobre feijão-fava se concentra na resistência fenotípica e 

morfoagronômica sem incluir análises microbiológicas. Em Gomes et al. (2022) observa-se a 

caracterização da resistência de acessos de P. lunatus a antracnose, mas não há avaliação do 

microbioma associado ou do potencial de comunidades bacterianas em modular essa 

resistência. Essa ausência de integração entre fisiologia, genética e microbiologia dificulta a 

compreensão de como as interações planta-bactéria influenciam a resposta imune. 

O conhecimento sobre o papel das bactérias endofíticas e rizosféricas protetoras ainda 

se limita a experimentos sob condições controladas. Os estudos geralmente utilizam ensaios in 

vitro, o que não reflete a complexidade do ambiente de campo. Essa limitação é evidenciada no 

trabalho de Farias, Cruz e Duarte (2020), que demonstram o potencial de fungos antagonistas, 

mas não considera a ação de comunidades bacterianas nativas do solo. Portanto, a falta de 

estudos de campo que avaliem o desempenho de comunidades bacterianas sob condições 

ambientais diversas constitui outra lacuna importante. 

Outro ponto crítico refere-se à integração entre resistência genética e microbioma 

associado. No estudo de Brito et al. (2022) mostra que há uma variação significativa na 

resistência entre genótipos, mas a influência das comunidades microbianas sobre essa variação 

ainda não foi investigada. Essa interação genótipo e microbioma poderia explicar parte das 

diferenças de suscetibilidade observadas, uma vez que o recrutamento de bactérias benéficas é 

parcialmente determinado pelo genótipo do hospedeiro. 

Além disso, aspectos relacionados à transmissão de C. truncatum via sementes e seu 

impacto no microbioma endofítico permanecem pouco explorados. A pesquisa realizada por 

Gomes et al. (2023) avalia diferentes métodos de inoculação e tempo de exposição, mas não 

aborda as consequências dessa infecção sobre as comunidades bacterianas associadas às 

sementes. Esse tipo de investigação seria essencial para compreender como a microbiota pode 

influenciar a infecção inicial e a persistência do patógeno no ciclo de cultivo. 

Diante dessas lacunas, as perspectivas futuras concentram-se na necessidade de 

abordagens integrativas que combinem técnicas de metagenômica, transcriptômica e análises 

funcionais para identificar e caracterizar bactérias protetoras capazes de suprimir C. truncatum. 
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Além disso, estudos que integrem a variabilidade genética dos hospedeiros com a composição 

e função do microbioma poderão oferecer novas ferramentas para programas de melhoramento 

genético que visem resistência mediada por microbiota. Outra via importante é a integração 

entre a ação de bactérias promotoras e os mecanismos fisiológicos de defesa vegetal, como a 

ativação de enzimas antioxidantes e de vias de sinalização associadas à imunidade sistêmica, 

que representa um campo emergente e promissor para a formulação de estratégias sustentáveis 

de controle biológico da antracnose em leguminosas. 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

 

 4.1 Delineamento experimental e ensaio de inoculação 

  

O experimento foi conduzido no Programa de Melhoramento Genético da Cana-de-

Açúcar (PMGCA/RIDESA), do Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal do Piauí 

(UFPI), em Teresina, Piauí, Brasil (05°05′21″ S, 42°48′07″ W). De acordo com a classificação 

de Köppen, o clima da região é tropical do tipo Aw, caracterizado por uma estação seca no 

inverno. 

  O delineamento experimental foi inteiramente casualizado, em esquema fatorial 2 × 2 

(2 genótipos de feijão-fava e dois tratamentos de inoculação com C. truncatum). Assim, foram 

constituídos quatro tratamentos: plantas resistentes não inoculadas (Rs), plantas resistentes 

inoculadas com C. truncatum (Rs+Ct), plantas suscetíveis não inoculadas (Sc) e plantas 

suscetíveis inoculadas com C. truncatum (Sc+Ct) e 5 repetições por tratamento. 

Plantas de feijão-fava foram cultivadas sob condições controladas de casa de vegetação 

e agrupadas conforme sua resposta genética ao fungo Colletotrichum truncatum (Ct). As 

sementes foram obtidas no Banco Ativo de Germoplasma de Feijão-fava da UFPI, sendo 

utilizadas 30 sementes do acesso resistente UFPI 251 (Cavalcante et al., 2012) e 30 sementes 

do acesso suscetível UFPI 862 (Brito et al., 2025). 

 As sementes foram germinadas em areia lavada por 15 dias e posteriormente, 

transplantadas para vasos de polietileno com capacidade de 8 L, contendo 5 kg de uma mistura 

solo–substrato (2:1, v/v). O solo foi coletado na camada de 0–20 cm e classificado como 

Neossolo de textura arenosa (83,3% de areia, 9,7% de argila e 7,0% de silte). Suas propriedades 

químicas foram: pH (H₂O) 5,4; matéria orgânica 30,6 g kg⁻¹; P 10,7 mg dm⁻³; K 0,06 cmolc 

dm⁻³; e saturação por bases (V) de 60,4%. O substrato apresentou pH (H₂O) 5,4; P 68,2 mg 

dm⁻³; e K 1,28 cmolc dm⁻³. Posteriormente foi realizada a adubação química antes do plantio, 

diretamente no solo, correspondente a 20–80–20 kg ha⁻¹ de N, P₂O₅ e K₂O, respectivamente, 

seguindo a recomendação para a cultura do feijão-fava (Vieira; Vieira; Andrade, 1992). 

 O inóculo fúngico foi preparado utilizando o isolado CT4 de Colletotrichum truncatum, 

obtido no Laboratório de Fitopatologia do Departamento de Fitotecnia da UFPI, seguindo o 

protocolo descrito por Brito et al. (2022). O isolado foi cultivado em meio FDA (feijão-

dextrose-ágar) a 28 ± 1 °C, sob fotoperíodo de 12 h, por 15 dias. Os conídios foram coletados 

com alça de platina estéril, filtrados em dupla camada de gaze esterilizada, e a suspensão foi 

ajustada para a concentração de 1 × 10⁶ esporos mL⁻¹. 
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 Aos 52 dias após o transplantio, quando as plantas estavam completamente 

estabelecidas, realizou-se a inoculação em casa de vegetação. A suspensão conidial foi 

pulverizada uniformemente em ambas as faces das folhas, até o ponto de escorrimento, 

utilizando um atomizador manual. Imediatamente após a inoculação, as plantas foram cobertas 

com sacos plásticos por 48 h, a fim de manter alta umidade e favorecer a penetração do fungo, 

conforme descrito por Brito et al. (2025). Após a remoção dos sacos, a temperatura da casa de 

vegetação foi mantida a 25 ± 2 °C e umidade relativa próxima de 70%, com irrigações diárias 

para manter a capacidade de campo do solo. A temperatura e a umidade foram monitoradas 

continuamente por sensores automáticos, com registros a cada 15 minutos. O ambiente da casa 

de vegetação era controlado por um sistema automatizado de climatização, calibrado 

periodicamente. 

  

4.2 Amostragem da rizosfera e da filosfera 

  

As amostras dos compartimentos rizosfera e filosfera foram coletadas cinco dias após a 

inoculação (5 DAI), correspondendo à fase ativa de infecção, quando os sintomas de antracnose 

eram visíveis nas plantas suscetíveis e as respostas de defesa estavam sendo ativamente 

induzidas nos genótipos resistentes. 

 As amostras de solo rizosférico e de folhas foram coletadas de cada planta sob condições 

assépticas, utilizando luvas e instrumentos estéreis. Todas as amostras foram imediatamente 

acondicionadas em tubos estéreis, transportadas em gelo e armazenadas a −80 °C até a extração 

do DNA. 

 Para a rizosfera, as raízes foram agitadas para remover o solo solto, e o solo firmemente 

aderido às raízes considerado solo rizosférico, foi coletado com o auxílio de uma espátula estéril 

(aproximadamente 0,5 g por planta). As amostras de rizosfera foram armazenadas a −80 °C até 

o processamento posterior. 

 Para a filosfera, foram coletadas aproximadamente seis a oito folhas totalmente 

expandidas por planta. Para o isolamento dos microrganismos endofíticos, as folhas foram 

inicialmente lavadas em tampão fosfato salino estéril (PBS, 0,01 M; 4 °C), submetidas à 

sonicação por 15 min e agitadas por 1h a 200 rpm e 20 °C para remoção dos microrganismos 

epifíticos. Em seguida, as folhas lavadas foram esterilizadas superficialmente por imersão em 

etanol a 75% por 1 min, em hipoclorito de sódio a 1% por 3 min e novamente em etanol a 75% 

por 30 s, sendo posteriormente enxaguadas três vezes com água destilada estéril. 
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 A eficiência da esterilização superficial foi confirmada por meio do plaqueamento de 

alíquotas da última água de enxágue em meio nutriente-ágar. As folhas esterilizadas foram 

imediatamente maceradas em nitrogênio líquido, e o material homogeneizado foi armazenado 

a −80 °C até a extração do DNA. 

 Esse procedimento para o isolamento de microrganismos endofíticos foi adaptado de Li 

et al. (2022) e otimizado para folhas de feijão-fava. No total, foram preparados quatro tipos de 

amostras, representando os genótipos resistente e suscetível de feijão-fava, cada um sob 

condições inoculadas e não inoculadas com Colletotrichum truncatum. 

 

4.3 Extração de DNA e sequenciamento de amplicons 

  

A extração de DNA das amostras da rizosfera e da filosfera endofítica foi realizada 

utilizando o kit DNeasy PowerSoil® (QIAGEN, Alemanha), seguindo as instruções do 

fabricante. Todos os procedimentos foram conduzidos em bancada estéril e com materiais 

previamente esterilizados, a fim de evitar contaminações. A integridade e a concentração do 

DNA foram verificadas por eletroforese em gel de agarose e por espectrofotometria (NanoDrop, 

Thermo Scientific). 

 Para a amplificação do gene 16S rRNA, diferentes regiões foram selecionadas conforme 

o tipo de amostra: a região V57 foi amplificada para a comunidade endofítica da filosfera 

utilizando os primers 799F e 1193R, enquanto a região V4 foi amplificada para a comunidade 

da rizosfera utilizando os primers 515F e 806R, ambos com códigos de barras duplos (dual-

index) para diferenciação das amostras. Os amplicons foram preparados para o sequenciamento 

utilizando o Novogene NGS DNA Library Prep Set, e o sequenciamento foi realizado pela 

empresa Novogene Co. Ltd., na plataforma Illumina NovaSeq. 

 As leituras brutas obtidas do sequenciamento foram processadas utilizando os softwares 

USEARCH v10 e QIIME2. As sequências dos primers e as bases de baixa qualidade foram 

removidas, e as leituras pareadas (paired-end reads) foram unidas no USEARCH. O controle 

de qualidade foi aplicado considerando um erro esperado máximo de 1,0. As variantes de 

sequência de amplicons (ASVs) foram inferidas com 100% de identidade de sequência 

utilizando o algoritmo UNOISE3, implementado no USEARCH. Sequências únicas 

(singletons), duplas (doubletons) e não bacterianas incluindo aquelas atribuídas a mitocôndrias, 

cloroplastos ou eucariotos foram removidas antes das análises subsequentes. 

 As sequências representativas das ASVs foram importadas para o QIIME2 para 

classificação taxonômica, utilizando o banco de dados SILVA de genes ribossomais (versão 
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13.8; Quast et al., 2013) com o plugin feature-classifier. A tabela resultante no formato BIOM 

foi utilizada para as análises estatísticas e de composição das comunidades. Todas as etapas 

seguiram os parâmetros padrão empregados em estudos de metabarcoding do gene 16S rRNA 

bacteriano. 

 

4.4 Análise dos dados 

 

Todas as análises bioinformáticas e estatísticas foram realizadas no software R (R Core 

Team, 2025), utilizando os pacotes phyloseq (McMurdie; Holmes, 2013) e vegan (Dixon, 

2003), tanto para o compartimento da rizosfera quanto para o da filosfera. Foram avaliadas a 

abundância microbiana, a diversidade e a estrutura da comunidade nos genótipos de feijão-fava 

resistentes e suscetíveis, inoculados ou não com Colletotrichum truncatum. As tabelas de 

atributos (feature tables) foram rarefeitas à profundidade mínima de sequenciamento antes das 

análises de diversidade e composição. 

 Os índices de diversidade alfa (riqueza observada e índice de Shannon) foram 

calculados a partir dos dados rarefeitos, com o objetivo de avaliar a diversidade dentro das 

amostras. As diferenças entre os tratamentos foram testadas por análise de variância unifatorial 

(ANOVA) seguida do teste de Tukey (Apêndice 1). As abundâncias relativas no nível de filo 

foram calculadas e visualizadas por meio de gráficos de barras empilhadas. Os 30 gêneros 

bacterianos mais abundantes foram agrupados hierarquicamente com base em distâncias 

euclidianas, e os mapas de calor (heatmaps) foram gerados utilizando o pacote pheatmap 

(Kolde, 2019), a fim de ilustrar as variações nos táxons dominantes entre os compartimentos. 

 A abundância diferencial foi determinada pelo método LEfSe (Linear Discriminant 

Analysis Effect Size) (Segata et al., 2011), implementado no pacote microbiomeMarker (Cao et 

al., 2022). A significância estatística foi avaliada pelo teste de Kruskal–Wallis (α = 0,05), 

seguido de testes pareados de soma de postos de Wilcoxon (α = 0,05). Os táxons com escore 

LDA superior a 2,0 foram considerados biomarcadores discriminantes. As abundâncias 

relativas (média ± desvio padrão) dos gêneros bacterianos mais representativos, incluindo 

aqueles identificados pelo LEfSe, foram visualizadas em gráficos de barras. Os gêneros 

bacterianos compartilhados e exclusivos entre tratamentos foram identificados a partir de 

matrizes de presença e ausência, e suas interseções foram representadas por meio de gráficos 

UpSet. 

A diversidade beta foi avaliada para comparar a composição das comunidades 

bacterianas entre os tratamentos. As matrizes de dissimilaridade de Bray–Curtis foram geradas 
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a partir dos dados de abundância normalizados, e a análise de coordenadas principais restrita-

CAP foi realizada utilizando a função capscale do pacote vegan, via a função ordinate do pacote 

phyloseq. A estrutura das comunidades, restrita pelos tratamentos, foi visualizada, e as 

diferenças entre grupos foram testadas por análise de variância multivariada permutacional 

(PERMANOVA) com 9.999 permutações, conforme Anderson (2001). Testes PERMANOVA 

pareados foram aplicados para identificar diferenças entre grupos específicos (Apêndice 2). 

 As redes de co-ocorrência microbiana foram construídas para examinar a complexidade 

das interações bacterianas dentro de cada tratamento. As 500 ASVs mais abundantes, 

representando mais de 98% do total de sequências, foram mantidas para a construção das redes. 

As correlações foram calculadas utilizando o coeficiente de correlação de Spearman (Friedman; 

Alm, 2012), com 99 permutações aleatórias para estimar os valores de P. Apenas correlações 

fortes (r > 0,7) e significativas (P < 0,01) foram mantidas. Nas redes resultantes, os nós 

representaram ASVs e as arestas corresponderam a correlações positivas ou negativas 

significativas. As propriedades topológicas, incluindo número de nós e arestas, modularidade, 

número de comunidades, diâmetro da rede, comprimento médio do caminho, grau médio e 

coeficiente de aglomeração (clustering coefficient), foram calculadas para descrever a estrutura 

da rede (Apêndice 3). Os táxons-chave (keystone taxa) foram identificados com base no grau 

de conexão (degree) e na centralidade de intermediação (betweenness centrality). A 

visualização das redes e as análises topológicas foram realizadas no software Gephi (Bastian; 

Heymann; Jacomy, 2009). 
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5 RESULTADOS 

 

5.1 Estrutura bacteriana 

 

A análise de coordenadas principais (CAP) mostrou uma separação entre os genótipos 

resistente e suscetível na rizosfera (A) e filosfera (B), formando agrupamentos distintos (Figura 

1). Esta separação foi confirmada pela análise PERMANOVA tanto para rizosfera (P=0,002) 

quanto para filosfera (P=0,0001) (Apêndice 2). 

 
Figura 1 - Análise de Coordenadas Principais (CAP) baseada na distância de Bray–Curtis 

mostrando a estrutura das comunidades bacterianas da rizosfera e da filosfera de 

dois genótipos de feijão-fava (resistente e suscetível) sob inoculação ou não com 

Colletotrichum truncatum. As elipses de confiança (90%) representam grupos 

consistentemente agrupados. Diferenças significativas entre os tratamentos foram 

confirmadas pela PERMANOVA (p = 0,005). 

 

5.2 Índice de diversidade de Shannon 

 

A análise da diversidade bacteriana mostrou que na rizosfera houve uma diferença 

significativa (F= 4,14) (p<0.05) entre os tratamentos, mostrando que o genótipo resistente 

inoculado com C. truncatum (Rs+Ct) apresentou uma menor diversidade em relação ao 

suscetível inoculado (Sc+Ct) (Figura 2). Por outro lado, a riqueza de ASVs não diferiu 

estatisticamente entre os tratamentos (p>0.05). Na filosfera, tanto o índice de Shannon quanto 

a riqueza de ASVs não apresentaram diferenças estatísticas (p > 0.05). 
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Figura 2 - Índices de diversidade alfa (índice de Shannon) das comunidades bacterianas da 

rizosfera (A) e filosfera (B) de genótipos resistente e suscetível de feijão-fava 

(Phaseolus lunatus) inoculados ou não com Colletotrichum truncatum. As barras 

representam os valores médios ± erro padrão. Letras diferentes indicam diferenças 

significativas entre os tratamentos de acordo com o teste post-hoc de Tukey (p < 

0,05). 

 

5.3 Composição bacteriana 

 

A abundância relativa dos gêneros bacterianos mostrou padrões distintos entre 

genótipos e os compartimentos (rizosfera e filosfera) (Figura 3). Na rizosfera, o genótipo 

resistente, com e sem inoculação do fungo (Rs e Rs+Ct), agruparam-se de forma similar, 

enquanto o genótipo suscetível com e sem inoculação (Sc e Sc+Ct) formou um cluster distinto. 

Esses tratamentos resistentes apresentaram maior enriquecimento de gêneros como Shinella, 

Novosphingobium, Bacillus e Mycobacterium. Na filosfera, o genótipo resistente, novamente 

com e sem inoculação, manteve padrões relativamente similares, com enriquecimento de 

gêneros como Sphingomonas, Pseudomonas, Bacillus e Microbacterium no tratamento Rs+Ct. 

Já o genótipo suscetível apresentou perfis mais dispersos, formando agrupamentos distintos dos 

tratamentos resistentes. 



34 
 

 
Figura 3 - Heatmap dos 30 gêneros bacterianos mais abundantes detectados na rizosfera (A) e 

na filosfera (B) de genótipos de feijão-fava (Phaseolus lunatus) resistentes (Rs) e 

suscetíveis (Sc), inoculados (Rs+Ct, Sc+Ct) ou não (Rs, Sc) com Colletotrichum 

truncatum (Ct). O gradiente de cores indica a abundância relativa padronizada (Z-

score) de cada gênero. As amostras foram agrupadas de acordo com o tratamento e o 

genótipo. 

 

5.4 Gêneros bacterianos únicos e compartilhados entre tratamentos na rizosfera e 

filosfera 

 

A análise de compartilhamento e exclusividade de gêneros bacterianos mostrou a 

presença de um núcleo comum de táxons tanto na rizosfera (418 gêneros) quanto na filosfera 

(60 gêneros) dos genótipos de feijão-fava, porém com diferenças relacionadas ao genótipo e à 

inoculação com C. truncatum (Figura 4). Na rizosfera, o genótipo resistente inoculado (Rs+Ct) 

apresentou cerca de 22 gêneros exclusivos enquanto o genótipo suscetível inoculado (Sc+Ct) 

apresentou 29 gêneros. Na filosfera, o genótipo resistente inoculado apresentou mais de 40 

gêneros exclusivos, enquanto o genótipo suscetível inoculado (Sc+Ct) apresentou 21. Na 

análise de abundância relativa dos gêneros diferencialmente enriquecidos é possível observar 

que na rizosfera, os gêneros Microbacterium, Nocardioides e Streptomyces foram mais 

abundantes no tratamento Rs+Ct, enquanto na filosfera os gêneros Microbacterium e Bacillus 

predominaram no mesmo tratamento. 
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Figura 4 - Diagramas UpSet ilustrando o número de gêneros bacterianos únicos e 

compartilhados entre os diferentes tratamentos na rizosfera (A) e na filosfera (B) 

de genótipos de feijão-fava (Phaseolus lunatus) resistentes (Rs) e suscetíveis (Sc), 

com (Rs+Ct, Sc+Ct) e sem (Rs, Sc) inoculação com Colletotrichum truncatum 

(Ct). Abundância relativa média (± desvio padrão) dos gêneros enriquecidos e 

diferencialmente abundantes na rizosfera (C) e na filosfera (D). 

 

5.5 Redes de co-ocorrência microbiana 

 

A análise de redes de co-ocorrência bacteriana mostrou que os contrastes gerais são 

distintos entre os genótipos resistente e suscetível de feijão-fava (Figura 5). Na rizosfera os 

tratamentos apresentaram um número semelhante de nós, sendo 500 e 499 respectivamente e 

interações positivas e negativas próximas (54,3% positivas e 45,7% negativas em Rs+Ct; 55% 

positivas e 45% negativas em Sc+Ct; 64,4% positivas e 35,6 negativas em Rs; 51,9% positivas 

e 48,1 negativas em Sc) mostrando que houve um certo equilíbrio nas conexões, entretanto após 

a inoculação do patógeno (C. truncatum) a organização estrutural foi diferente, o genótipo 

resistente inoculado exibiu 4210 edges, enquanto o genótipo suscetível apresentou 5160 edges. 

Na filosfera as redes de co-ocorrência não apresentaram simetria estrutural entre os genótipos, 

com o resistente apresentando uma rede mais complexa e interativa apresentando diferenças 

marcantes em suas redes, o genótipo resistente inoculado apresentou uma rede composta por 
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276 nodes e 3189 edges, 91,1% de interações positivas e 0,9% negativas, enquanto o genótipo 

suscetível inoculado apresentou 121 nodes e 600 edges, com 92,3% de interações positivas e 

7,7% negativas.  

 

 
Figura 5 - Redes de co-ocorrência bacteriana construídas com base em correlações de Spearman 

entre os gêneros detectados na rizosfera (A) e na filosfera (B) de genótipos de feijão-

fava (Phaseolus lunatus) resistentes e suscetíveis, com (Rs+Ct, Sc+Ct) e sem (Rs, 

Sc) inoculação com Colletotrichum truncatum (Ct). Cada nó representa um gênero 

bacteriano com pelo menos uma correlação significativa (p < 0,05) e forte (Spearman 

> 0,7 ou < –0,7). As arestas indicam associações entre os nós: correlações positivas 

(> 0,7; p < 0,05) são mostradas em azul e correlações negativas (< –0,7; p < 0,05) em 

vermelho. O tamanho do nó é proporcional ao número de conexões (grau) e 

Gradiente de cor dos nós proporcional à centralidade de intermediação (betweenness 

centrality), com tons mais escuros representando valores mais elevados. 
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6 DISCUSSÃO  

 

A resistência de plantas a doenças é entendida como o resultado da interação entre 

fatores genéticos, microbiota associada e pressões ambientais. De fato, estudos recentes 

apontam que a capacidade de uma planta em resistir a patógenos dependem não somente do seu 

genótipo, mas também com a capacidade de moldar as comunidades microbianas, serem 

estruturalmente estáveis, funcional, diversificas e coesas (Xiong; Yang; Ni, 2023; Du; Han; 

Tsuda, 2025). Os resultados deste estudo demostraram que a resistência do feijão-fava a 

antracnose pode estar associada ao recrutamento microbiano pela rizosfera e filosfera, conforme 

também observado na cultura do feijão comum (Mendes et al., 2018). 

A separação da composição estrutural observada na análise de ordenação (CAP) indicou 

que o genótipo foi o principal fator para estruturar a comunidade bacteriana nos dois 

compartimentos, evidenciando que embora a inoculação teve resultados relevantes, o efeito 

pode ser secundário em relação com a identidade genética das plantas. Anteriormente, Wagner 

et al. (2016) e Malacrinò et al. (2022) relataram que o genótipo determina os padrões gerais de 

montagem do microbioma, modulando a composição e estabilidade das comunidades, ou seja, 

o genótipo pode recrutar microrganismos distintos de acordo com sua necessidade. Da mesma 

forma, Mendes et al. (2018) observaram este comportamento de separações estrutural da 

comunidade bacteriana avaliando cultivares resistentes e suscetíveis de feijão comum frente a 

Fusarium oxysporum, neste estudo as cultivares resistentes apresentaram comunidades 

bacterianas mais estáveis e resilientes quando comparadas aos genótipos suscetíveis.  

A diversidade microbiana evidenciou diferenças relevantes no padrão de estruturação 

da comunidade. Na rizosfera, a diversidade de Shannon foi significativamente maior no 

genótipo suscetível inoculado, enquanto o genótipo resistente inoculado apresentou valores 

semelhantes ao controle (resistente sem inoculação). A elevação da diversidade no genótipo 

suscetível inoculado pode indicar uma desorganização da comunidade, que pode recrutar 

microrganismos aleatórios ou oportunistas, ação comum quando as plantas são submetidas a 

estresses biótico (Costa et al., 2023). Por outro lado, a estabilidade da diversidade no genótipo 

resistente possui uma capacidade maior de preservar a coesão microbiana frente à infecção, 

demostrando que cultivares resistentes mantêm comunidades equilibradas mesmo sob ataque 

do patógeno, o que reforça a ideia de que um microbioma resiliente também é associado à 

resistência (Mendes et al., 2018). 

  A filosfera, embora naturalmente mais variável, também apresentou tendência de 

reorganização seletiva no resistente inoculado. Estudo recente mostrou que comunidades 
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foliares se tornam mais especializadas em plantas resistentes expostas a patógenos, havendo 

um enriquecimento de táxons benéficos que contribui com o desempenho da planta exposta a 

condições de estresse (Li et al., 2022)  

A análise de composição taxonômica reforça que o genótipo resistente se sobressai em 

relação ao suscetível, pois houve o enriquecimento de diversos gêneros na rizosfera associados 

ao biocontrole, como Bacillus, Streptomyces e Microbacterium. Esses microrganismos são 

reconhecidos por produzir metabólitos antifúngicos, sideróforos, enzimas degradadoras de 

parede celular, compostos voláteis e fatores de indução de resistência sistêmica (Xiong; Yang; 

Ni, 2023; Feng et al., 2024; Ping et al., 2025). O enriquecimento dos gêneros Pseudomonas, 

Bacillus e membros de Cytophagaceae em cultivares resistentes de feijão comum, sugerem que 

espécies da família Phaseolus empregam estratégias microbianas evolutivamente conservadas 

para modular resistência a patógenos (Mendes et al., 2018). 

A exclusividade de gêneros encontrada no presente estudo sugere que o genótipo 

resistente pode ativar mecanismos de seleção microbiana, fortalecendo sua capacidade de 

suprimir C. truncatum, pois ele apresentou o maior número de gêneros exclusivos, indicando 

que o genótipo resistente, mesmo sob estresse biótico, recruta táxons específicos que não 

aparecem nos demais tratamentos. As plantas resistentes possuem características de 

recrutamento de comunidades bacterianas que possuem conjuntos únicos de OTUs que são 

associados a funções defensivas (Mendes et al., 2018; Berlanas et al., 2019). 

A análise das redes de co-ocorrência evidenciou o papel funcional da microbiota no 

genótipo resistente. O tratamento Rs+Ct apresentou uma rede altamente conectada, com 

predominância de interações positivas, alta modularidade e número elevado de nós e arestas. 

Redes microbianas densas e cooperativas são indicativas de comunidades saudáveis, funcionais 

e com maior capacidade de suprimir patógenos (Li et al., 2021). Mendes et al. (2018) 

observaram padrão similar em cultivares resistentes de feijão-comum: uma rede robusta e 

modular que atuava como uma barreira ecológica contra Fusarium. Os resultados aqui obtidos 

sugerem que o genótipo resistente de feijão-fava emprega mecanismo semelhante, reforçando 

a ideia de que a resistência é mediada tanto pelo genótipo quanto pela capacidade da planta de 

manter um microbioma funcionalmente coeso. Em contraste, o tratamento suscetível inoculado 

exibiu redes fragmentadas, com maior número de interações negativas e menor coesão, 

refletindo comunidades instáveis e vulneráveis ao patógeno (Costa et al., 2023; Ping et al., 

2025). 

A relação entre rizosfera e filosfera revela ainda que a rizosfera funciona como o núcleo 

de estabilidade microbiana, apresentando maior conectividade e menor variação frente ao 
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patógeno. Esse comportamento é consistente com Pantigoso, Newberger e Vivanco (2022), que 

destacam que a rizosfera é o compartimento mais resiliente e especializado na proteção contra 

patógenos. A filosfera, por sua vez, apresentou maior sensibilidade à inoculação, possivelmente 

devido à menor densidade microbiana e maior exposição a fatores ambientais (Mandal; Jeon; 

2023). 
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7 CONCLUSÃO 

  

O genótipo resistente de feijão-fava recruta comunidades bacterianas distintas em 

relação ao suscetível, validando a nossa hipótese. Os resultados indicaram que a resistência à 

antracnose está associada principalmente ao microbioma da rizosfera, no qual foi observada 

uma reorganização microbiana mais consistente após a inoculação com C. truncatum, 

caracterizada pelo aumento na abundância de gêneros potencialmente benéficos, como 

Bacillus, Paenibacillus e Pseudomonas. Esse microbioma apresentou maior estabilidade, 

conectividade e predominância de interações positivas, indicando papel ativo na supressão do 

patógeno. Na filosfera, as alterações se apresentaram de forma mais sutil, mas o genótipo 

resistente também mostrou enriquecimento de bactérias protetoras, sugerindo que esse 

compartimento atua de forma complementar à rizosfera na defesa da planta. Assim, a resistência 

do feijão-fava resulta da interação integrada entre planta e microbioma, com atuação mais 

expressiva da rizosfera na montagem de comunidades bacterianas associadas à resistência à 

antracnose. 
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APÊNDICES 

 

Apêndice 1 - Resumo da análise de variância unifatorial (ANOVA) para a diversidade alfa 

(riqueza observada e diversidade de Shannon) das comunidades bacterianas na 

rizosfera e filosfera dos genótipos de Phaseolus lunatus resistentes (Rs) e 

suscetíveis (Sc), com (Rs+Ct, Sc+Ct) e sem (Rs, Sc) inoculação com 

Colletotrichum truncatum (Ct) 

Compartimento Índice Valor F Valor P 

Rizosfera 
ASVs observados 

Índice de Shannon 

2,95 

4,14 

0,064 

0,0239* 

Filosfera (folha) 
ASVs observados 

Índice de Shannon 

2,32 

1,74 

0,114 

0,199 

Ns = não significativo (p > 0,05); * = significativo (p < 0,05). 
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Apêndice 2 - Resultados da análise PERMANOVA das dissimilaridades de Bray-Curtis para a 

estrutura da comunidade microbiana com base no gene 16S rRNA em nível de 

ASV. Em negrito estão indicadas as diferenças estatisticamente significativas (*P 

< 0,05; **P < 0,01). Os valores de P foram calculados a partir de 9.999 

permutações. Abreviações: Rs, genótipo resistente; Rs+Ct, genótipo resistente 

inoculado com C. truncatum; Sc, genótipo suscetível; Sc+Ct, genótipo suscetível 

inoculado com C. truncatum 

Rizosfera 

PERMANOVA bifatorial 

Resistência × Inoculação 

Tratamentos (resistência) 

F 

0,92 

2,42 
 

P 

0.05** 

0,002* 
 

Comparações pareadas 

Rs vs. Rs+Ct  

Sc vs. Sc+Ct  

Rs vs. Sc  

Rs+Ct vs. Sc+Ct  

Sc vs. Rs+Ct  

Sc+Ct vs. Rs  
 

        P 

0.234 

0.155 

0.014 * 

0.021 * 

   0.074 

0.009 ** 
 

 

Filosfera 

PERMANOVA bifatorial 

Resistência × Inoculação 

Tratamentos (resistência) 

F  

2,89  

3,456  
 

P  

0,0001**  

0,0001**  
 

Comparações pareadas 

Rs vs. Rs+Ct  

Sc vs. Sc+Ct  

Rs vs. Sc  

Rs+Ct vs. Sc+Ct  

Sc vs. Rs+Ct  

Sc+Ct vs. Rs  
 

P  

0.1218  

0.1812  

0.0491*  

0.0289*  

0.0238*  

0.1062  
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Apêndice 3 - Abundância relativa dos filos bacterianos dominantes detectados na rizosfera (A) 

e na filosfera (B) dos genótipos de Phaseolus lunatus resistentes (Rs) e suscetíveis 

(Sc), com (Rs+Ct, Sc+Ct) e sem (Rs, Sc) inoculação com Colletotrichum 

truncatum (Ct). As barras representam a abundância relativa média (%) de cada 

filo entre os tratamentos. Apenas os filos mais abundantes são apresentados; 

táxons menos abundantes foram agrupados como outros. 

 

 
Apêndice 4 - Biomarcadores bacterianos identificados na rizosfera (A) e na filosfera (B) dos 

genótipos de feijão-fava (Phaseolus lunatus) resistentes (Rs) e suscetíveis (Sc), 

com (Rs+Ct, Sc+Ct) e sem (Rs, Sc) inoculação com Colletotrichum truncatum 

(Ct). Os gêneros diferencialmente abundantes foram identificados utilizando o 

método LEfSe (Linear Discriminant Analysis Effect Size) (escore LDA > 2,0; p < 

0,05). 
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Apêndice 5 - Propriedades topológicas das redes de co-ocorrência bacteriana construídas a partir das correlações de Spearman entre os gêneros 

detectados na rizosfera e nos compartimentos endofíticos (foliares) de genótipos de feijão-lima (Phaseolus lunatus) resistentes e 

suscetíveis, inoculados ou não com Colletotrichum truncatum (Ct). Cada rede foi calculada utilizando correlações significativas (P < 0,05) 

e fortes (Spearman > 0,7 ou < –0,7). As métricas topológicas foram calculadas no Gephi e incluem número de nós, arestas, modularidade, 

comunidades, diâmetro da rede, comprimento médio do caminho, grau e coeficiente de agrupamento 
 -------------------------------- Rizosfera -------------------------------- ---------------------------- Endofítico (folhas)---------------------------- 

Propriedades de rede 
Resistente 

inoculado 

Resistente 

não-inoculado. 

Suscetível 

inoculado 

Suscetível 

não-inoculado 

Resistente 

inoculado 

Resistente 

não-inoculado 

Suscetível 

inoculado 

Suscetível 

não-inoculado. 

Número de nósa 500 500 499 499 276 137 121 107 

Número de arestas b 4210 4604 5160 4567 3189 822 600 296 

Arestas positivasc 54,3% 64,4% 55% 51,9% 99,1% 96,6% 92,3% 76.7% 

Arestas negativasd 45,7% 35,6% 45% 48,1% 0,9% 3,4% 7,7% 23.3% 

Modularidadee 5,234 1,882 4,625 11,447 0,636 0,672 0,698 1.164 

Número de comunidadesf 21 17 21 18 13 11 11 16 

Diâmetro de redeg 8 8 9 9 8 12 9 17 

Comprimento médio do caminhoh 4,044 3,951 4,075 4,186 3,856 3,419 3,969 5.309 

Grau médioi 16,840 18,416 10,341 18,305 22,860 12,000 9,917 5.533 

Coeficiente médio de agrupamentoj 0,807 0,801 0,846 0,847 0,337 0,014 0,386 0.326 
aTáxon microbiano (em nível de gênero) com pelo menos uma correlação significativa (P < 0,05) e forte (Spearman > 0,7 ou < -0,7).;  
bNúmero de conexões/correlações obtidas pela análise de Spearman;  
cCorrelação positiva (> 0,7 com P < 0,05); 
dCorrelação negativa (< -0,7 com P < 0,05); 
eCapacidade dos nós de formar comunidades altamente conectadas, ou seja, uma estrutura com alta densidade de conexões entre os nós (inferida pelo Gephi);  
fA comunidade é definida como um grupo de nós densamente conectados internamente (Gephi); 
gA maior distância entre nós na rede, medida em número de arestas (Gephi); 
hDistância média na rede entre todos os pares de nós ou o comprimento médio de todas as arestas na rede (Gephi); 
iO número médio de conexões por nó na rede, ou seja, a conectividade do nó (Gephi);  
jComo os nós estão inseridos em sua vizinhança e o grau em que tendem a se agrupar (Gephi).  
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