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Resposta da expressao génica de Herbaspirillum seropedicae na
hifosfera de Trichoderma longibrachiatum e sua relacdo com a
producao de exsudados do

Alice Ferreira Alves, Cleiton de Paula Soares, Fabio Lopes Olivares

O aproveitamento tecnolégico de microrganismos benéficos na agricultura esta centrado no
desenvolvimento de bioinoculantes. Estes sao principalmente formulados por bactérias
promotoras do crescimento vegetal (BPCV) e representam um mercado em franca expansao,
para além das interacOes entre rizobios e plantas leguminosas. Entretanto, a maioria dos
estudos avalia o efeito da bactéria isolada e ndo o efeito de sua interagdo com outros
microrganismos. Por outro lado, microrganismos coabitam e desempenham papéis igualmente
significativos em diferentes ecossistemas, sendo capazes de estabelecer diversos tipos de
interacdo. Dessa forma, interacdes mutualisticas benéficas podem representar uma estratégia
importante para o desenvolvimento de produtos tecnolégicos aplicaveis a agricultura. O Nucleo
de Desenvolvimento de Insumos Bioldgicos para a Agricultura (NUDIBA) auxilia na busca de
uma alternativa sustentavel a utilizacao de agrotoxicos, pela expansao do conhecimento sobre a
associacao entre microrganismos através da elucidacdo e caracterizagdo do mecanismo de
associacao, bem como a interacdo microrganismo-planta, para uma futura formulacdo de um
biofertilizante misto. Nesse sentido, esse projeto tem como objetivo analisar a expressédo dos
genes da bactéria Herbaspirillum seropedicae na auséncia e, na presenca do fungo
Trichoderma longibrachiatum e descrever os compostos exsudados pelo fungo em associacao.
Para isso, primeiramente, serdo 3 amostras, sendo (1) BAC (bactéria), (2) FUN (fungo) e (3)
B+F (bactéria e fungo). Sera realizada a extracdo de RNA e sequenciamento das amostras em
parceria com a companhia Lactad — Brasil. ApOs obter as leituras, serdo avaliados parametros
de qualidade da amostra, niveis de expressdo génica diferencial entre os tratamentos, ontologia
genética e analise funcional. Por fim, os genes destaques expressos serdo validados pela
técnica de RT-gPCR. Ademais, sera realizada a deteccdo identificacdo de acidos organicos
para identificar os exsudados fungicos responsaveis pela interacdo benéfica entre os
microrganismos em especifico, visto que se sabe que o fungo €, possivelmente, responsavel
pelo estimulo quimico da relacdo. Sendo assim, espera-se compreender a interacdo molecular
entre Herbaspirillum seropedicae e Trichoderma longibrachiatum e mecanismos de quimiotaxia
entre 0s mesmos.
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