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Este estudo investigou os efeitos da agricultura convencional na comunidade
de bactérias promotoras de crescimento vegetal (PGPR) em Dourados-MS,
comparando quantitativamente solo de mata nativa (MN) como controle com
area de plantio convencional (PC). As PGPR, fundamentais para a saude
vegetal, atuam via mecanismos diretos (biofertilizagao: solubilizagao de fésforo,
fixagdo biolégica de nitrogénio, aquisicdo de nutrientes) e indiretos (biocontrole
de patdégenos via antibidticos e resisténcia sistémica induzida, tolerancia a
estresses hidricos e salinos mediada por exopolissacarideos e reguladores
hormonais). Os objetivos especificos incluiram: (1) identificacdo e quantificacao
molecular de PGPR em ambas as amostras, e (2) avaliacdo do impacto do
manejo agricola tradicional na estrutura e funcionalidade dessa comunidade
microbiana. Metodologicamente, amostras da Embrapa Agropecuaria Oeste
foram submetidas a extragdo de DNA total, sequenciamento metagendédmico de
alta profundidade e analise bioinformatica integrada: controle de qualidade com
FastQC e filtragem por Prinseg-lite, montagem de novo via IDBA-UD, predi¢cao



de ORFs com FragGeneScan, alinhamento funcional contra o banco mgPGPT
(PLABAse) usando Diamond, classificagao taxonémica no MEGANG (nivel de
filo, género e espécie), e analise estatistica de diferengas com STAMP (teste de
proporcdes com p<0,05). Os resultados demonstraram superioridade
consistente da MN: maior abundancia relativa de PGPR (51,54% vs. 48,46% no
PC), riqueza taxondbmica acentuada (63 filos bacterianos, incluindo 12
exclusivos, contra 53 filos com 8 exclusivos no PC; 795 géneros vs. 614), e
dominancia do filo Proteobacteria (3x mais abundante na MN). Na pate
funcional os efeitos diretos mostraram-se também expressivos, a biofertilizagao
liderou nesta categoria (7.426 sequencias na MN vs. 6.958 no PC), junto com
biorremediagao (5.890 sequencias na MN vc. 5.103 no PC) e producédo de
fitohormonios (5.157 sequencias na MN vc. 5.742 no PC), sendo este ultimo o
unico que lidera no PC. Em nivel de género, observou-se segregacgao funcional:
Pseudomonas (biocontrole) predominou na MN, enquanto Streptomyces
(adaptacdo a estresses abidticos) destacou-se no PC. A analise estatistica
confirmou diferengas significativas (p<1e-15) em filos-chave como
Proteobacteria, Acidobacteria e Candidatus Rokubacteria, reforcando a
sensibilidade desses grupos ao manejo. Conclui-se que a agricultura
convencional reduz ndo apenas a diversidade taxon6mica, mas também a
multifuncionalidade das comunidades de PGPR, comprometendo servigos
ecossistémicos criticos como promog¢ao de crescimento, supressdo de
patdogenos e resiliéncia a estresses, enquanto ecossistemas nativos preservam
redes microbianas complexas e resilientes, essenciais para a sustentabilidade
agrondmica em longo prazo.

AGRADECIMENTOS: a Fundect, CAPES, CNPq e UFGD

Palavras-chave: metagenomica; bioinformatica; pgpr.



