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RESUMO

As doengas que afetam as plantas constituem um dos maiores desafios da agricultura
moderna, tornando essencial uma compreensao aprofundada da interacdo entre planta e
patégeno. Os estudos classicos, baseados em genética e fisiologia, estabeleceram modelos
fundamentais como a teoria gene-a-gene ¢ a identificacdo de genes de resisténcia.
Posteriormente, metodologias pré-gendomicas como PCR, ELISA e sequenciamento de Sanger
ampliaram o conhecimento molecular, mas com limitagdes de escala. O Sequenciamento de
Nova Geragao (NGS) revolucionou a area ao possibilitar analises gendmicas e transcriptdomicas
em larga escala, viabilizando o diagnostico precoce, a identificagdo da diversidade genética de
patdgenos e o estudo detalhado da arquitetura gendmica das plantas hospedeiras. Ferramentas
como RNA-seq e GWAS consolidaram-se como estratégias essenciais para identificar genes
candidatos e compreender redes regulatorias da imunidade vegetal. Esta revisdo evidencia que
0 NGS nao apenas redefiniu os modelos classicos da fitopatologia molecular, mas também abriu
novas perspectivas para o manejo sustentavel das doencas de plantas e para o melhoramento
genético, contribuindo diretamente para a seguranga alimentar e para os avangos da agricultura

sustentavel.

Palavras chaves: Gendmica funcional; Respostas de defesa das plantas; Resisténcia genética,

Biotecnologia.



ABSTRACT

Plant diseases pose one of the greatest challenges to modern agriculture, making a deep
understanding of plant-pathogen interactions essential. Classical studies, based on genetics and
physiology, established fundamental models such as the gene-for-gene theory and the
identification of resistance genes. Subsequently, pre-genomic methodologies—such as PCR,
ELISA, and Sanger sequencing—expanded molecular knowledge but faced scalability
limitations. Next-Generation Sequencing (NGS) revolutionized the field by enabling large-
scale genomic and transcriptomic analyses, thereby facilitating early diagnosis, the
identification of pathogen genetic diversity, and detailed study of host plant genomic
architecture. Tools such as RNA-seq and GWAS have become essential strategies for
identifying candidate genes and understanding the regulatory networks of plant immunity. This
review highlights that NGS has not only redefined classical models of molecular plant
pathology but has also opened new avenues for sustainable plant disease management and
genetic improvement, directly contributing to food security and advancements in sustainable

agriculture.

Keywords: Functional genomics; Plant defense responses; Genetic resistance; Biotechnology.
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1 INTRODUCAO

A interagdo planta-patdgeno ¢ um sistema bioldgico complexo e dinamico que se estende em
varios niveis molecular, celular, fisioldégico e ecoldgico. Essa interacdo ¢ definida por uma
coevolucdo permanente onde as plantas criam defesas para identificar e combater os invasores, € 0s
patogenos, por sua vez, elaboram taticas para evitar essas defesas e causar a infeccio (RAMADAN;
KENTA, 2018). Esse o processo de adaptagao pode ser visto como uma corrida evolutiva, que
impacta tanto o surgimento de doengas quanto a resisténcia das plantas a elas (NIZAMANI et al.,
2023).

No nivel molecular, a defesa vegetal ¢ iniciada pelo reconhecimento de padrdes moleculares
associados a patdogenos (PAMPs), desencadeando a chamada imunidade por padrdes (PTI). Em
resposta, os patdogenos secretam proteinas efetoras capazes de suprimir ou modular essas defesas,
levando a ativacdao da imunidade mediada por efetores (ETI), dependente de genes de resisténcia
especificos (JONES; DANGL, 2006; NGUYEN et al., 2021).

Os estudos classicos em genética e fisiologia vegetal forneceram os primeiros modelos
conceituais da resisténcia e da viruléncia (FLOR, 1956). Com o avango da biotecnologia, técnicas
como PCR e o sequenciamento de Sanger possibilitaram identificar genes associados a resisténcia e
a susceptibilidade, embora com limitagdes de escala e abrangéncia (IMAM; SINGH; SHUKLA,
2016). O surgimento do Sequenciamento de Nova Geracdo (NGS) redefiniu esse cenario, permitindo
analises simultdneas e em larga escala de genomas, transcriptomas e comunidades microbianas
(METZKER, 2010; GOODWIN; MCPHERSON; MCCOMBIE, 2016; KLOSTERMAN et al.,
2016). Platatformas de segunda geracdao, como Illumina e Ion Torrent, e de terceira geragdo, como
Oxford Nanopore e PacBio, viabilizaram a leitura de moléculas longas e a andlise de redes complexas
de sinalizacao celular (UNAMBA; NAG; SHARMA, 2015; FANG et al., 2023).

Além de aprofundar o conhecimento sobre os mecanismos moleculares da patogénese, o NGS
proporcionou avangos praticos: viabilizou o diagnostico precoce de doengas, a identificagdao de genes
de resisténcia e a compreensao da diversidade genética de populagdes patogénicas. Esses progressos
impactam diretamente programas de melhoramento vegetal e estratégias de controle sustentavel
(MUHAMMAD JABRAN et al., 2023; GOKDEMIR et al., 2022). O uso de ferramentas de
bioinformatica para montagem de genomas, anotacao funcional e analise de expressdo génica tornou-
se indispensavel para interpretar os grandes volumes de dados gerados (GU; MILLER; CHIU, 2019;
NAFEA et al., 2023).

O objetivo desta revisdo € analisar comparativamente as abordagens cldssicas € modernas

aplicadas ao estudo da interagcdo planta-patdgeno, destacando como o Sequenciamento de Nova



Geragao (NGS) transformou a compreensao dos mecanismos moleculares envolvidos na patogénese
e na resisténcia vegetal. Buscou oferecer uma analise critica dos principais avangos proporcionados
por essa tecnologia e discutir seu impacto nas estratégias de manejo de doengas, no diagnostico
precoce e no melhoramento genético de plantas. A relevancia deste estudo decorre da crescente
pressdo sobre a produgdo agricola e da necessidade de solugdes inovadoras para enfrentar as doengas

vegetais que ameagam a seguranca alimentar frente aos desafios da agricultura sustentavel.

2 METODOLOGIA

Este trabalho foi desenvolvido como uma revisdo narrativa da literatura cientifica, voltada
para a andlise comparativa das abordagens classicas e modernas aplicadas ao estudo da interacdo
planta—patdgeno. A escolha por uma revisao narrativa justifica-se pela natureza histdrica e evolutiva
do tema, que exige integracdo conceitual de diferentes periodos ¢ metodologias, sem a rigidez de
protocolos sistematicos.

O levantamento bibliografico foi realizado em bases de dados reconhecidas na area, incluindo
PubMed, Web of Science, Scopus, SciELO e Google Académico. Foram consultados artigos
originais, revisdes, capitulos de livros e publicacdes de referéncia em fitopatologia e biologia
molecular vegetal. As buscas utilizaram combinagdes de palavras-chave em portugués e inglés, como
“interagdo planta-patogeno”, “Next Generation Sequencing (NGS)”, “biotecnologia”, “doencas de
plantas” e “resisténcia genética”.

Embora ndo tenha sido estabelecido um recorte temporal rigido, priorizaram-se estudos
publicados entre 2010 e 2025, referentes ao periodo pos-NGS, além de trabalhos classicos anteriores
considerados estruturantes para a compreensdo da imunidade vegetal e da patogenicidade. Foram
excluidos estudos com escopo exclusivamente agrondmico, sem abordagem molecular ou gendmica,
bem como trabalhos redundantes ou de baixo impacto cientifico. A selegdo dos artigos ocorreu em
trés etapas: (i) Triagem inicial por leitura de titulos e resumos. (ii) Leitura integral dos trabalhos
potencialmente relevantes. (iii) Selecdo final com base na contribui¢do conceitual, metodologica ou
tecnoldgica para o entendimento das interagdes planta—patogeno. O conjunto final resultou em
aproximadamente 68 estudos, escolhidos por sua relevancia histérica e impacto cientifico recente. A
analise foi conduzida de forma qualitativa e comparativa, organizada em dois eixos centrais: (1)
Abordagens e limitagdes das metodologias pré-NGS. (ii) Transformagdes conceituais e tecnologicas
decorrentes da introducdo do NGS. A sintese critica buscou identificar avangos, limitacdes

persistentes e lacunas de conhecimento, enfatizando como as tecnologias gendmicas redefiniram os
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modelos cléssicos da fitopatologia molecular e abriram novas perspectivas para o manejo sustentavel

das doencas de plantas.

3 RESULTADOS

3.1 ESTUDOS CLASSICOS ESTRUTURANTES DA INTERACAO PLANTA-
PATOGENO

A compreensdo das interagdes entre plantas e patégenos foi construida ao longo de décadas
de pesquisa, revelando que resisténcia e suscetibilidade possuem bases genéticas definidas. Entre os
anos 1940 e o inicio da década de 1990, trabalhos em genética, fisiologia e melhoramento sustentaram
que a manifestacdo da doenga se baseava em processos de reconhecimento entre hospedeiro e
patogeno. Esses estudos mudaram a concepgao de interagdo, que passou a ser vista como uma relagao
ativa e dindmica, envolvendo defesa, adaptagdo e coevolucio (FLOR, 1956; DANGL; JONES, 2001;
JONES; DANGL, 20006).

Os experimentos conduzidos por Harold Henry Flor com o sistema linho (Linum
usitatissimum—Melampsora lini) permitiram concluir que diferentes combinagdes genéticas entre
hospedeiro e patégeno determinam o sucesso ou fracasso da infec¢do. Essa andlise de linhagens
resistentes e suscetiveis levou a formulacao da teoria gene-a-gene. Flor estabeleceu que a resisténcia
ocorria quando um gene da planta correspondia a um gene de aviruléncia presente no patégeno,
fornecendo a primeira explicacdo genética para a especificidade das doengas de plantas e os
fundamentos da resisténcia genética vegetal (FLOR, 1956; FLOR, 1971).

Estudos posteriores validaram que a introducdo de genes especificos de resisténcia em
cultivares comerciais poderia reduzir a incidéncia de doengas e aumentar a estabilidade da produ¢ao
em diferentes ambientes (JOHNSON, 1984; MCCOUCH, 2004). Dessa forma, a teoria gene-a-gene
consolidou-se como um dos principais modelos conceituais para compreender a resisténcia vegetal e
subsidiar estratégias de manejo baseadas na resisténcia varietal (FLOR, 1971; DODDS; RATHJEN,
2010).

Com o avanco das técnicas de genética molecular, foi possivel identificar e caracterizar os
primeiros genes de resisténcia (R). A clonagem do gene N em tabaco (Nicotiana tabacum) confirmou
que a resisténcia ao Tobacco mosaicvirus (TMV) era mediada por proteinas capazes de reconhecer o

patdgeno e desencadear respostas de defesa (WHITHAM et al., 1994). Em Arabidopsis thaliana, os



10

genes RPS2 e RPM1 reforgaram que a resisténcia depende da percepgao seletiva de proteinas efetoras
oriundas de bactérias fitopatogénicas (BENT et al., 1994; MINDRINOS et al., 1994).

Essas descobertas estabeleceram as bases moleculares da resisténcia genética em plantas. As
evidéncias indicaram que a habilidade das plantas em detectar moléculas ligadas a patdgenos e iniciar
respostas celulares € crucial para limitar a colonizac¢ao dos tecidos. Dessa forma, a interagdo planta—
patogeno passou a ser compreendida como um processo altamente regulado, envolvendo receptores
especializados, cascatas de sinalizacdo e respostas de defesa coordenadas. Essa reformulacao
representou uma ruptura com modelos anteriores que atribuiam a resisténcia apenas a barreiras fisicas
ou quimicas, propondo uma explicacdo baseada em mecanismos moleculares de reconhecimento e
resposta (DANGL; JONES, 2001; HAMMOND-KOSACK; PARKER, 2003; JONES; DANGL,
2006).

3.2 AVANCOS DA ERA PRE-GENOMICA

Os métodos fenotipicos representaram as primeiras abordagens na pesquisa de doengas em
plantas. A andlise sistemdtica de sintomas, sinais e padrdes epidemiologicos permitiu identificar
diversas doengas e distinguir aquelas provocadas por fungos, bactérias, virus e outros agentes
patogénicos (AGRIOS, 2005). Além disso, a avaliagao de resisténcia e vulnerabilidade em diferentes
gendtipos trouxe evidéncias da presenga de elementos genéticos ligados a imunidade
(MICHELMORE; HULBERT, 1987).

Nesse contexto, os postulados de Koch foram fundamentais para consolidar a fitopatologia
como ciéncia experimental, estabelecendo a relacdo causal entre microrganismos especificos e
doengas de plantas, além de diferenciar enfermidades de origem bidtica das provocadas por fatores
abidticos (AGRIOS, 2005). O desenvolvimento da microscopia favoreceu a visualizacao de estruturas
de infeccdo, como apressorios, haustorios e tubos germinativos, bem como das altera¢des celulares
associadas a colonizacdo (MENDGEN; HAHN, 2002).

A introducao de métodos sorologicos, especialmente o ensaio ELISA, representou um grande
avango para o diagndstico fitopatologico. CLARK; ADAMS (1977) demonstraram que essa técnica
¢ altamente sensivel e especifica para detectar virus de plantas, mesmo em estagios iniciais da
infec¢do ou em plantas assintomaticas.

Outro marco foi a PCR, que revolucionou a detec¢do de patogenos vegetais. HENSON;
FRENCH (1993) mostraram que a técnica permite identificar organismos mesmo em quantidades

muito pequenas, aumentando a precisdo diagnéstica. Posteriormente, SCHAAD et al. (1995)



11

aplicaram a PCR para diferenciar espécies bacterianas do género Xanthomonas, evidenciando sua
utilidade para distinguir organismos geneticamente semelhantes de forma rapida e confidvel.

Paralelamente, os marcadores moleculares RFLP possibilitaram os primeiros estudos de
mapeamento genético relacionados a resisténcia de plantas a doengas. MICHELMORE; HULBERT
(1987) demonstraram que essa abordagem permitia identificar regides cromossomicas associadas a
genes de resisténcia, inaugurando o uso de mapas genéticos em programas de melhoramento assistido
por marcadores.

O sequenciamento de Sanger trouxe informacdes cruciais sobre resisténcia genética.
WHITHAM et al. (1994) clonaram o gene N em tabaco (Nicotiana tabacum), confirmando que a
resisténcia ao Tobacco mosaicvirus (TMV) era controlada por um gene especifico capaz de
desencadear respostas de defesa apds o reconhecimento do patdgeno. Pouco depois, BENT et al.
(1994) identificaram o gene RPS2 em Arabidopsis thaliana, enquanto GRANT et al. (1995)
caracterizaram o gene RPMI, reforcando que a resisténcia vegetal depende do reconhecimento
seletivo de efetores ou das alteragdes provocadas por eles nas células hospedeiras.

Um dos avangos mais significativos da era pré-genomica foi a caracterizagdo dos genes de
resisténcia com dominios NBS-LRR (Nucleotide-Binding Site—Leucine-Rich Repeat). MEYERS et
al. (1999) demonstraram que muitos genes de resisténcia compartilham essa arquitetura molecular,
amplamente conservada entre diferentes espécies vegetais. Essa descoberta evidenciou que, ao longo
da evolucdo, as plantas preservaram mecanismos convergentes de reconhecimento molecular,
sustentando uma extensa familia de genes especializados na detec¢do de sinais associados a infecgao.
O conceito de NBS-LRR consolidou-se como um dos pilares da biologia molecular da resisténcia

vegetal, preparando o terreno para os avangos posteriores com o Sequenciamento de Nova Geragao.

3.3 SURGIMENTO E CONSOLIDACAO DO SEQUENCIAMENTO DE NOVA
GERACAO

No inicio da década de 2000, as ciéncias bioldgicas passaram por uma intensa transformagao
com o advento das tecnologias de Sequenciamento de Nova Geragdo (NGS). Desenvolvidas para
gerar grandes volumes de informagdes gendmicas, essas plataformas melhoram de forma significativa
as limitacdes do sequenciamento de Sanger, que apresentava baixo rendimento, elevado custo por
base sequenciada e restrita capacidade de processar multiplas amostras simultaneamente
(GOODWIN; MCPHERSON; MCCOMBIE, 2016). A grande novidade foi o sequenciamento

massivo em paralelo, capaz de produzir milhdes de leituras em uma tnica corrida experimental, o que



12

redefiniu a andlise de genomas, transcriptomas e comunidades microbianas (SHENDURE; JIANG;
LAIL 2017).

O NGS comegou a se consolidar em 2005 com o langamento da plataforma 454
Pyrosequencing, considerada o marco inicial da transicdo entre a era Sanger e¢ a era NGS
(SHENDURE; JIANG; LAI, 2017). Essa mudanga historica estabeleceu em um novo paradigma no
sequenciamento de DNA.

Outro fator importante foi a grande redug@o nos custos e no tempo necessario para processar
informagdes. Anteriormente, para sequenciar um genoma humano usando o método de Sanger, era
preciso gastar milhdes de ddlares e trabalhar durante anos. Com o advento do NGS, esses custos
cairam para apenas alguns milhares de dodlares, e o tempo necessario para concluir o projeto foi
limitado para apenas algumas semanas (GOODWIN; MCPHERSON; MCCOMBIE, 2016). Essa
mudanga significativa tornou as analises gendomicas mais acessiveis e comuns em varias areas da
biologia e da agricultura

A transi¢do para o uso do Sequenciamento de Nova Geracao (NGS) ocorreu de forma gradual,
acompanhada pelo desenvolvimento de diferentes plataformas. As tecnologias de segunda geracao,
como 454 Pyrosequencing, Illumina e Ion Torrent, possibilitaram a producdo de volumes
significativamente maiores de dados, com custos reduzidos em comparagdo ao sequenciamento de
Sanger (RUSSO et al., 2018). Mais tarde, plataformas de leitura longa, como PacBio e Oxford
Nanopore Technologies, viabilizaram a obtencdo de sequéncias extensas de DNA e RNA,
favorecendo a montagem mais precisa de genomas complexos, a identificacdo de variantes estruturais
e a analise de regides repetitivas anteriormente dificeis de caracterizar (GOODWIN; MCPHERSON;
MCCOMBIE, 2016). Esses avancos melhoraram a precisdo das analises genomicas e abriram novas
portas para entender a diversidade genética, a evolugdo e como os organismos se adaptam,
especialmente aqueles importantes para a biologia e a agricultura

Na fitopatologia, uma das primeiras aplicagdes relevantes do NGS foi o desenvolvimento do
RNA-seq, que proporcionou a analise global da expressdo génica sem necessidade de conhecimento
prévio das sequéncias transcritas. JAE HYEON PARK et al. (2010) investigaram a interagdo entre
arroz (Oryza sativa) e Magnaporthe oryzae, identificando alteragdes coordenadas na expressao de
milhares de genes ao longo da infec¢ao. Essa analise mostrou que, quando o arroz ¢ infectado, ele
ativa diversas vias bioldgicas essenciais, incluindo aquelas relacionadas ao reconhecimento do
patdgeno, a transducdo de sinais, a regulacdo da expressdo génica por fatores de transcrigdo e as
respostas de defesa. Esses resultados indicam que, gracas ao NGS, € possivel compreender de forma
abrangente como o hospedeiro, neste caso, o arroz responde a infecgdo em escala gendmica,

considerando milhares de genes envolvidos
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3.4 APLICACOES DO NGS NA CARACTERIZACAO DOS PATOGENOS

O Sequenciamento de Nova Geragdo (NGS) mudou a forma como os patégenos vegetais sao
estudados, permitindo analises gendmicas abrangentes sem necessidade de cultivo prévio ou
conhecimento antecipado das sequéncias genéticas. Essa abordagem supera as limitagdes dos
métodos tradicionais, que se restringiam a genes especificos ou a organismos previamente
identificados, e possibilita investigar simultaneamente fungos, bactérias, virus e oomicetos. Com isso,
foi possivel compreender a diversidade genética, os processos evolutivos e os mecanismos de
patogenicidade de forma integrada (GOODWIN; MCPHERSON; MCCOMBIE, 2016; SHENDURE;
JIANG; LAL 2017).

Estudos recentes demonstram que o NGS ¢ importante para a vigilancia epidemioldgica.
PIOMBO et al. (2021) mostraram que abordagens de metabarcoding e shotgun metagenomics
permitem detectar patdgenos emergentes em sementes, solos e ambientes agricolas, mesmo antes da
manifestagcdo de sintomas. Essa capacidade preventiva amplia o papel do NGS, tornando-o ferramenta
estratégica para monitoramento ¢ manejo sustentavel.

O NGS também revelou que a diversidade viral em plantas ¢ muito maior do que se reconhecia
anteriormente. ROOSSINCK (2015) identificou virus até entdo desconhecidos e destacou a
frequéncia de infecgdes multiplas em espécies cultivadas e silvestres. HADIDI et al. (2016)
reforgaram que o uso combinado de NGS e ferramentas como CRISPR/Cas permite ndo apenas
detectar virus, mas também estudar sua funcdo e desenvolver estratégias de resisténcia. Mais
recentemente, SUN et al. (2022) demonstraram que o Nanopore Sequencing oferece diagndsticos
rapidos e acessiveis, com potencial aplicacdo direta em ambientes agricolas.

O sequenciamento do genoma de Phytophthora infestans, agente da requeima da batata e do
tomate, revelou um genoma de aproximadamente 240 Mb, rico em regides repetitivas e centenas de
genes efetores RxLR, concentrados em 4reas altamente varidveis (HAAS et al., 2009). Esse padrao
explica a elevada capacidade adaptativa do patdgeno. Resultados semelhantes foram obtidos com
Leptosphaeria maculans, cujo genoma apresenta genes de viruléncia em regioes ricas em elementos
transponiveis (ROUXEL et al., 2011).

Estudos com Magnaporthe oryzae mostraram grande variagdo em genes de infec¢do entre
diferentes linhagens, evidenciando rapida evolucao e adaptacdo as defesas do hospedeiro. Estudos de
YOSHIDA et al. (2009) e CROLL; MCDONALD (2012) reforgaram que recombinagdo, mutacao e

fluxo génico sdo centrais na adaptacao dos patdgenos agricolas, enquanto KARASOV et al. (2014)
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observaram que genes de viruléncia figuram entre as regides mais polimorficas dos genomas,
refletindo intensa pressao seletiva.

O NGS também tem sido aplicado para compreender mecanismos de resisténcia a fungicidas.
MOLLER; STUKENBROCK (2017) demonstraram que a analise de genomas completos permite
identificar mutagdes associadas a resisténcia em populagdes de fungos fitopatogénicos, fornecendo

subsidios para estratégias de manejo mais eficientes.

3.5 APLICACOES DO NGS NA CARACTERIZACAO DAS PLANTAS
HOSPEDEIRAS

O Sequenciamento de Nova Geracdo (NGS) revolucionou o estudo das plantas hospedeiras
ao esclarecer a arquitetura genética da resisténcia vegetal e revelar a complexidade das redes
regulatorias que sustentam a imunidade.

ECKARDT; INNES, (2003) identificaram 149 genes da familia NBS-LRR em Arabidopsis
thaliana, confirmando que a resisténcia vegetal ¢ sustentada por uma ampla diversidade de receptores
especializados. Esse achado abriu caminho para compreender a diversidade de receptores
especializados que sustentam a resisténcia vegetal. Mais recentemente, HE er al. (2022) aplicaram
abordagens gendmicas de alta resolugao para caracterizar variantes associadas a resisténcia a brusone
em arroz, reforcando o potencial do NGS para identificar genes candidatos aplicadveis ao
melhoramento.

Paralelamente, a transcriptomica baseada em RNA-seq trouxe uma nova dimensao ao estudo
da resisténcia, DU et al. (2024) mostraram que a infec¢do por Magnaporthe oryzae promove uma
ampla reprogramacao transcricional em arroz, ativando vias de reconhecimento, sinalizacdo e defesa,
incluindo proteinas relacionadas a patogénese e fatores de transcrigdo. WRKY. JAIN et al. (2017)
expandiram essa abordagem ao analisar NILs portadoras do gene P19, identificando mais de mil genes
diferencialmente expressos entre plantas resistentes e suscetiveis, confirmando que a resisténcia
resulta da ativacao coordenada de multiplas vias bioldgicas.

O NGS também favoreceu a identificacdo de SNPs em larga escala. Huang et al. (2010)
sequenciaram centenas de acessos de arroz e identificaram milhdes de SNPs, viabilizando mapas
genéticos de alta resolucdo. Posteriormente, Huang et al. (2012) aplicaram GWAS para associar

variantes genéticas a resisténcia a brusone, demonstrando a natureza quantitativa e poligénica da
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defesa vegetal. Em girassol, YANN PECRIX et al. (2018) mapearam regides associadas a resisténcia
ao mildio, disponibilizando marcadores moleculares para programas de melhoramento.

Somando-se a esses avangos, TSUDA; SOMSSICH (2015) demonstraram que a imunidade
vegetal resulta da interacdo coordenada entre multiplas vias de sinalizagdo, formando redes
complexas responsaveis pela modulacdo das respostas imunes. Na sequéncia desse entendimento,
estudos mais recentes ampliaram a perspectiva para outras camadas regulatorias. LI; LI; XU (2025)
verificaram que padroes de metilagdo de DNA influenciam diretamente a ativagdo de genes de defesa,
evidenciando o papel das modificacdes epigenéticas na resposta imune. Complementando essa visdo,
LOPEZ-MARQUEZ et al. (2023) mostraram que microRNAs e siRNAs modulam finamente a
expressao de genes NBS-LRR e componentes de sinalizacdo, reforcando a importancia dos pequenos
RNAs como reguladores pos-transcricionais da imunidade.

Esse conjunto de evidéncias demonstrou que a resisténcia vegetal nao depende apenas da acao
isolada de genes especificos, mas emerge de uma rede integrada de mecanismos genéticos,
epigenéticos e pos-transcricionais. Em paralelo, os dados gerados pelo NGS ja vém sendo aplicados
em programas de melhoramento assistido por marcadores e sele¢do genomica. CROSSA et al. (2017)
destacaram que a integracdo de informagdes genomicas acelera o desenvolvimento de cultivares
resistentes, conectando diretamente os avangos da pesquisa bdsica as praticas agricolas e

consolidando o papel do NGS como ferramenta estratégica para a agricultura sustentavel.

3.6 NOVAS ABORDAGENS INTEGRADAS PARA O ESTUDO DA INTERACAO
PLANTA-PATOGENO

O avango das tecnologias de Sequenciamento de Nova Geragdao (NGS) permitiu que o estudo
da interagdo planta—patogeno fosse conduzido de forma integrada, combinando diferentes camadas
de informacdo biologica. Essa abordagem sistémica possibilita compreender ndo apenas genes
individuais, mas redes complexas que determinam resisténcia ou suscetibilidade.

WESTERMANN, GORSKI e VOGEL (2012) demonstraram que o Dual RN A-seq possibilita
analisar simultaneamente os transcriptomas do hospedeiro e do patéogeno. A técnica revelou uma
reprogramagao coordenada: ativagdo de genes de defesa na planta e indugdo de genes de viruléncia
no patégeno, evidenciando a natureza interdependente da interagao.

A compreensao dessa comunicagdo foi ampliada por WEIBERG et al. (2013), que mostraram

que Botrytis cinerea produz pequenos RNAs capazes de silenciar genes de defesa em plantas. Mais
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recentemente, KELLARI, PAPADOPOULOU E DALAKOURAS (2025) confirmaram o processo
inverso, em que plantas transferem RNAs que modulam a viruléncia dos patégenos. Esse mecanismo,
denominado cross-kingdom RNA interference, estabeleceu um novo paradigma de comunicagao
molecular entre organismos distintos.

Paralelamente, estudos independentes de cultivo revelaram que a diversidade microbiana
associada as plantas ¢ muito maior do que se reconhecia. BERG et al. (2014) destacaram que o
microbioma influencia crescimento, nutricdo e resisténcia a doencas, consolidando a ideia de que
comunidades microbianas sdo parte integrante do patossistema.

A busca por maior resolugdo levou ao uso do single-cell RNA-seq, que trouxe uma nova
perspectiva para a imunidade vegetal. RICH-GRIFFIN et al. (2020) mostraram que diferentes tipos
celulares respondem de maneira distinta a infecgdo, revelando a especializagao espacial e funcional
da resposta imune.

Outro avango decisivo foi a introdugdo da pangenomica, que revelou genes ausentes em
genomas de referéncia convencionais. BAYER et al. (2020) demonstraram que parte significativa da
variabilidade genética associada a resisténcia s6 pode ser capturada por andlises pangenOmicas,
ressaltando sua importancia para compreender a diversidade funcional das espécies.

Além disso, estudos integrando epigendomica ¢ metabolomica reforgaram que a resisténcia
vegetal ndo depende apenas da presenca de genes de defesa. DING E WANG (2015) evidenciaram
que padroes de metilagdo de DNA modulam a ativacdo de genes de resisténcia, enquanto YANG et
al. (2021) mostraram que a integracao de transcriptomica e metabolomica revela interagdes entre
diferentes camadas regulatorias, fortalecendo o entendimento da dindmica das respostas imunes.

Apesar dos avancos, desafios permanecem: alto custo, necessidade de infraestrutura
computacional robusta e complexidade na integra¢do de dados multi-omicos. O futuro aponta para o
uso de single-cell multi-6micas e integragdo com inteligéncia artificial, capazes de interpretar grandes

volumes de dados e prever surtos de doengas com maior precisao (ZHOU; WANG, 2025).

4 DISCUSSAO

A evolugdo dos estudos sobre a interagdo planta-patdogeno reflete uma ampliacao progressiva
na escala e na profundidade das analises biologicas. Na era pré-genomica, métodos como observagdes
fenotipicas, postulados de Koch, microscopia, ELISA, RFLP, PCR e sequenciamento por Sanger
foram decisivos para estabelecer a etiologia das doengas, identificar patdgenos e caracterizar genes

associados a resisténcia e a viruléncia. Esses avangos consolidaram os fundamentos da genética da
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resisténcia vegetal e da coevolugdo entre hospedeiros e patdgenos, estruturando as bases da
fitopatologia molecular moderna (FLOR, 1956; MICHELMORE; HULBERT, 1987; WHITHAM et
al., 1994; BENT et al., 1994, GRANT et al, 1995). Entretanto, tratava-se de abordagens
direcionadas, dependentes de conhecimento prévio das sequéncias-alvo e restritas a um nimero
limitado de genes ou regides gendmicas por experimento.

O surgimento das tecnologias de Sequenciamento de Nova Geracao (NGS) trouxe uma
mudanca profunda nas formas de estudar o genoma, transformando tanto os métodos quanto os
conceitos utilizados na pesquisa cientifica. Enquanto as abordagens pré-gendomicas eram orientadas
por hipdteses especificas, o NGS viabilizou anélises exploratérias em escala gendmica, permitindo
investigar simultaneamente milhares de genes, variantes, transcritos e microrganismos. Essa transi¢ao
redefiniu a capacidade de identificar novos mecanismos de resisténcia e viruléncia. Estudos
genOmicos caracterizaram repertorios extensos de genes efetores e revelaram elevada plasticidade
genética em diversos patogenos. Paralelamente, andlises transcriptomicas evidenciaram que a
infeccdo desencadeia ampla reprogramacao da expressao génica, reforcando que a resisténcia vegetal
resulta da integracdo de multiplas vias regulatérias

Os estudos de associagdo gendmica ampla (GWAS) consolidaram essa mudanca de
perspectiva ao demonstrar que muitas caracteristicas relacionadas a defesa vegetal possuem natureza
quantitativa e poligénica, dependente da interacdo entre multiplas regides genomicas. A transi¢ao de
uma visao centrada em genes isolados para uma abordagem sistémica tornou-se ainda mais evidente
com o desenvolvimento de metodologias integradas. O Dual RNA-seq mostrou que hospedeiro e
patogeno respondem de forma simultanea e interdependente durante a infeccio (WESTERMANN et
al., 2012), enquanto a comunica¢ao mediada por pequenos RNAs revelou mecanismos bidirecionais
de regulacdo génica. A metagendmica ampliou o conceito de patossistema ao evidenciar que
comunidades microbianas associadas ao hospedeiro influenciam diretamente a suscetibilidade as
doencas (KNIEF, 2014; BERG et al., 2014).

Abordagens multiomicas, pangenOmicas e de sequenciamento em células destacam a
necessidade de integrar diferentes niveis de organizagdo bioldgica. Os estudos demonstraram que
genes, proteinas, metabolitos, microbioma e ambiente atuam de forma interdependente, tornando
insuficientes explicacdes baseadas em componentes isolados. Estruturalmente, receptores NLR foram
caracterizados formando resistossomos, complexos proteicos que desencadeiam defesa (WANG et
al.,2019; MA et al., 2020), atualizando o legado da teoria gene-a-gene de Flor. Em culturas agricolas,
repertorios de NLR foram identificados em cana-de-agucar (JIANG et al., 2023), videira (SILVA et
al.,2018) e café (GONCALVES et al., 2020), reforcando sua importancia translacional.
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Apesar dos avangos recentes, metodologias cldssicas continuam desempenhando papel
relevante. A PCR, descrita por MULLIS E FALOONA (1987), continua essencial em diagnoéstico,
monitoramento fitossanitario e validacdo de resultados transcriptomicos. Da mesma forma, o
sequenciamento por Sanger, ainda ¢ amplamente utilizado na identificagdo molecular de isolados e
na confirmag¢do de variantes genéticas detectadas por plataformas de alto desempenho

Um dos principais desafios enfrentados atualmente ¢ o grande volume de dados gerados pelo
NGS, que exige infraestrutura computacional robusta, pipelines padronizados e repositorios abertos
para garantir a reprodutibilidade das analises (METZKER, 2010; GOODWIN, MCPHERSON &
MCCOMBIE, 2016). A padronizacao de pipelines bioinforméaticos ¢ considerada essencial, ja que a
auséncia de normas compromete a confiabilidade dos resultados (ROY et al., 2018).

A integragdo de diferentes tipos de dados — gendmicos, transcriptomicos, epigendomicos e
metagendmicos — demanda abordagens multidisciplinares e ferramentas avangadas, pois apenas
analises isoladas ndo sdo suficientes para explicar a complexidade das respostas imunes (WANG et
al., 2021). Essa integragdo multi-Omica amplia a capacidade de revelar interacdes regulatorias entre
genes, proteinas e metabolitos, mas também aumenta a complexidade da analise e interpretacao.

Outro ponto critico ¢ a curadoria e o armazenamento das informacdes, j& que o crescimento
exponencial das sequéncias pressiona os sistemas de arquivamento e gera custos elevados de
manutengdo. Questdes como interoperabilidade entre plataformas, padroniza¢do de formatos e
adog¢do de boas praticas de compartilhamento cientifico permanecem em debate RUSSO et al.,
(2018).

Além disso, a interpretacdo bioldgica dos resultados continua sendo um desafio central: ndo
basta aplicar métodos estatisticos e computacionais sofisticados, € necessario conhecimento profundo
da biologia dos organismos e da ecologia dos sistemas analisados (SHENDURE, JIANG & LAI,
2017). A validacao experimental ¢ indispensavel, ja que andlises exclusivamente computacionais
podem gerar hipdteses sem confirmagdo biologica. Ensaios como mutagénese, expressao génica €
estudos de intera¢do proteina—proteina sdo fundamentais para conferir maior confiabilidade as
conclusdes e fortalecer a aplicabilidade dos achados em programas de melhoramento e biotecnologia.

Embora grande parte dos avangos em imunidade vegetal tenha sido obtida em espécies modelo
como Arabidopsis thaliana e arroz (Oryza sativa), estudos recentes ampliaram significativamente o
escopo para culturas agricolas de relevancia econdmica. Pesquisas em trigo t€ém explorado repertérios
de genes de resisténcia e sua associacdo com patdgenos como Puccinia triticina ZHANG et al.
(2017). Em soja, analises gendmicas e transcriptomicas tém identificado loci associados a resisténcia
contra Phytophthora sojae (LIN et al., 2014). No milho, abordagens multi-Omicas tém revelado

mecanismos de defesa contra Ustilagomaydis SCHURDI-LEVRAUD et al., (2019). Em batata,
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estudos de NGS caracterizaram genes efetores de Phytophthora infestans e sua interagdo com genes
de resisténcia da planta (Haas et al., 2009).

Culturas tropicais também tém sido foco de avangos. Em cana-de-agucar, repertorios de
receptores NLR foram identificados, ampliando a compreensdo da imunidade (Jiang et al., 2023). Em
videira, analises gendmicas revelaram genes associados a resisténcia contra Plasmopara viticola
(Silva et al., 2018). No café, estudos transcriptomicos identificaram genes relacionados a resposta

contra Hemileia vastatrix (GONCALVES et al., 2020).

5 CONCLUSAO

A evolugdo dos estudos sobre a interacdo planta-patdgeno evidencia uma transi¢cdo clara de
analises direcionadas e pontuais para abordagens integradas e em larga escala. As Metodologias
classicas, como a PCR e o sequenciamento de Sanger, estabeleceram os fundamentos da fitopatologia
molecular e ainda permanecem essenciais em aplicagdes de diagnostico e validagao.

O advento do NGS redefiniu a capacidade investigativa, revelando repertorios de genes
efetores, a natureza poligénica da resisténcia e a complexidade das respostas regulatorias. Mais
recentemente, técnicas multiomicas, pangendomicas ¢ de célula unica consolidaram uma visdo
sistémica, na qual hospedeiro, patdgeno, microbioma e ambiente interagem de forma dindmica e
multifatorial.

Persistem desafios relacionados a bioinformatica, a validacao funcional e a extrapolagdo de
resultados obtidos em espécies modelo para culturas agricolas de relevancia economica. Ainda assim,
o impacto central do NGS foi transformar o desenho experimental e a interpretacdo da doenca vegetal,
que passou a ser compreendida como um processo bioldgico complexo e integrado, envolvendo
multiplas camadas de interagdo entre hospedeiros e patdgenos. Essa reformulagao tem implicagdes
diretas para o melhoramento genético e para a agricultura sustentavel ao fornecer ferramentas capazes
de acelerar a identificagdo de genes candidatos, aprimorar estratégias de manejo e ampliar a eficiéncia

na selegdo de cultivares resistentes.
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