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Resumo 10.1

A promogao de crescimento vegetal mediada por microrganismos (MPCV)
constitui um eixo estratégico da bioeconomia e da agricultura. Este trabalho
propde uma abordagem integrada de cienciometria e gendmica comparativa
aplicadas ao género Nitrospirillum, um género de bactérias diazotréficas
promotoras de crescimento vegetal. A anélise cienciométrica (2022-2025),
conduzida na base Web of Science e visualizada no VOSviewer, revelou a
concentracao de estudos em poucos géneros microbianos, evidenciando

a subexploracao de tadxons alternativos. Para aprofundar essa lacuna, foi
desenvolvido um diciondrio funcional contendo 60 termos distribuidos em

19 categorias de mecanismos de promogao de crescimento, processado no
RStudio. Paralelamente, um pipeline genémico foi aplicado na plataforma
BV-BRC para mapear genes codificantes desses mecanismos em genomas de
Nitrospirillum, possibilitando comparar seu potencial biotecnolégico com o

de géneros mais estudados. Apesar do uso consolidado de Nitrospirillum em
formulacdes comerciais aplicadas a cultura da cana-de-actcar, o conhecimento
sobre sua base gendmica e seu potencial de aplicacdo em novas culturas ainda
é incipiente, representando uma oportunidade estratégica para inovacao em
bioinsumos. Os resultados indicam que Nitrospirillum apresenta um repertério
genético equivalente em diferentes func6es-chave e evidencia rotas alternativas
de biossintese auxinica, sugerindo estratégias metabélicas diferenciadas de
promocao do crescimento vegetal. A integracdo das abordagens cienciométrica
e gendmica demonstra como ferramentas bioinformaticas podem direcionar
estratégias de prospeccdo microbiana e fortalecer a autonomia tecnolégica

nacional.

Palavras-chave: Cienciometria; Gendmica comparativa; Insumos microbianos.

10.1 Introducao

ICRORGANISMOS Promotores de Crescimento Vegetal (MPCV) contribuem para a
M sustentabilidade agricola (Figura 10.1) ao reduzir o uso de fertilizantes quimicos e
promover resiliéncia vegetal [1]. Apesar disso, grande parte das pesquisas concentra-se em
poucos géneros bem estabelecidos, como Bacillus e Pseudomonas, limitando a exploracao

da diversidade microbiana disponivel [2]. Esse padrao ocorre porque os estudos tendem a
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privilegiar organismos-modelo ja consolidados, o que reduz a atengao destinada a grupos
menos investigados, embora ecologicamente abundantes e funcionalmente relevantes.
Esse viés restringe a descoberta de novas funcdes e interacoes microbianas essenciais para

ampliar o potencial biotecnolégico do solo [3].

BR 12186 BR 12391 BR 11363
Azospirillum brasiliense  Azospirillum brasiliense Paraburkholderia Pseudomonas
(Abv5) (Abv6) tropica fluorescens

RE

BR 4507 BR 111407 BR 11145 . .
Mesorhizobium ciceri Nitrospirillum viridazoti Nitrospirillum viridazoti Rhizobium Spp.

Figura 10.1: Cultivo em placas de petri de microrganismos associados a promogdo de crescimento
vegetal. Meios de cultivo: NFb; 79 SC (79 Sem Corante); King B; 79 VC (79 Vermelho Congo); LGI; RC
(Rojo Congo). Fonte: elaborado pelo autor, 2025.

Este cendrio contrasta com o de géneros como Nitrospirillum, que possui uso comercial
consolidado como inoculante para cana-de-acticar no Brasil [4], mas permanece sub-
representado na literatura recente. O género Nitrospirillum, formalmente proposto em
2014 [5], expandiu-se com a descri¢do de Nitrospirillum viridazoti sp. nov. [6], isolada de
gramineas brasileiras. Estudos recentes ampliaram substancialmente o nimero de tdxons
propostos, comregistros adicionais em hospedeiros ndo gramineos e a recente formalizacao
de seis novas espécies [7]. Apesar do potencial, os mecanismos moleculares de interagao

com plantas necessitam de melhor caracterizacao.

Para compreender melhor esse cendrio, utilizou-se uma estratégia integrada
combinando cienciometria e gendmica comparativa. A hipétese central é que a aplicagao
de ferramentas bioinformadticas pode revelar oportunidades tecnolégicas negligenciadas,
acelerando o desenvolvimento de insumos microbianos mais diversificados e adaptados as

condicgdes tropicais.
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10.2 Métodos e abordagens utilizadas

10.2.1 Diagnostico cienciométrico

Para quantificar a distribuicdo taxondémica nas pesquisas com MPCV, foi realizada anélise
cienciométrica na Web of Science (2022-2025), resultando em 166 artigos apds critérios de
elegibilidade (Figura 10.2). A anélise de coocorréncia de palavras-chave foi conduzida no

VOSviewer (versao 1.6.20) [8], mapeando a estrutura intelectual do campo.

O processamento computacional foi realizado no RStudio (versdo 2025.09.1-401)
utilizando os pacotes tidyverse, readxl, stringr, ggplot2 e viridis. Foi desenvolvido sistema de
mineragao de texto que combinou: (i) busca direta por 30 géneros bacterianos previamente
conhecidos; e (ii) identificagdo ndo supervisionada de géneros emergentes através de

padrdes de expressdo regular, permitindo censo taxon6mico abrangente.

Para caracterizacdo funcional, foi criado um dicionério taxonémico com 60 termos
especificos organizados em 19 categorias funcionais, abrangendo mecanismos nutricionais,
producdo de fitormonios, biocontrole, tolerancia a estresses e adaptacdes ecoldgicas.
O processo incluiu consolidacdo textual, busca por padrdes adaptativos, contagem

quantitativa e classificacdo por intensidade, com validacdo através de amostragem

aleatdria.
Critérios de busca e Selegdo do corpus bibliografico
Artigos originais e artigo de revisao Primeiros resultados
. 166 publicagdes
Plataforma: Areas de Pesquisa: P ¢ -
3 Clarivate Microbiology, Plant Sciences, Biotechnology, Resisifosicompletoriee/erénciasicioda
i ie icrobiology, Genetics, Heredity,
Web of Science Applied Microbiology, Genetics, Hered 00
oo o \ I Agronomy, Biochemistry, Molecular Biology, 0
2022 2025 i Soil Science, Agriculture, Environmental
Sciences, Ecology. ¥
Linguagem: Inglés
.
78 termos L0 L 0y Formato de — "Arquivo de a "Excel"
5 clusters [ ] N vos\}{e\;ver Arquivo texto simples"
v Processamento VOSViewer RStudio
de dados (v1.6.20) (v4.3.4)
Mapeamento: . -
Géneros microbianos e capacidades funcionais [ﬂ:. Studio Anélise "Coocorréncia” and tidyverse, readsl, stringr,
computacional "Todas as palavras-chave" ggplot2 and viridis.

Figura 10.2: Fluxograma da estratégia de busca, sele¢do de artigos e tratamento de dados. Fonte:
Elaborado pelo autor, 2025.
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10.3 Andlise genO6mica comparativa

Para caracterizacdo do potencial biotecnolégico de Nitrospirillum, foi aplicada andlise
comparativa na plataforma BV-BRC (Bacterial and Viral Bioinformatics Resource Center) [9]
utilizando genomas anotados disponiveis. A estratégia incluiu: (i) selegdo e agrupamento de
genomas de estirpes tipo; (ii) caracterizacgao filogendmica via ferramenta CodonTree com
Azospirillum brasiliense como referéncia; (iii) anélise comparativa global de identidades
proteicas empregando “Protein Comparison”; e (iv) mapeamento sistemdtico de genes-alvo

através de heatmaps metabdlicos e ferramentas de “Comparative Systems”.

Aabordagem incluiu controles positivos e comparagdes com géneros estabelecidos para
validacao metodoldgica, investigando vias relacionadas a biossintese de auxinas, produc¢ao

de exopolissacarideos, solubilizacdo de nutrientes e atividade de ACC-deaminase.

10.4 Conclusao

A abordagem integrada de cienciometria e genémica comparativa demonstrou ser uma
estratégia eficiente para identificar e caracterizar recursos microbianos com potencial
biotecnolégico. A metodologia desenvolvida permitiu diagnosticar a concentracdo de
pesquisas em poucos géneros bacterianos e estabelecer as bases para a exploracdo
sistemdtica do género Nitrospirillum. Esses resultados representam uma contribuicado
concreta para a diversificacdo de insumos bioldgicos e para o fortalecimento da
bioeconomia, alinhando-se aos Objetivos de Desenvolvimento Sustentével, especialmente
a agricultura sustentavel (ODS 2), a promocado da inovacdo (ODS 9) e a valorizacao da

biodiversidade (ODS 15).

A aplicacdo de ferramentas bioinformdticas mostrou-se promissora para direcionar
investigacoes futuras, acelerar o desenvolvimento de solugdes biotecnolégicas mais
eficientes e ambientalmente responsaveis, ampliando as possibilidades de uso do

patrimoénio microbiano brasileiro.
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