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Resumo

A saude do solo esta intrinsecamente ligada a abundancia e diversidade e de microrganismos nele presente. Diferentes
ferramentas moleculares tém sido empregadas na investigagdo da abundancia e diversidade de microrganismos no solo, dentre
elas a técnica de reagdo em cadeia da polimerase quantitativa (QPCR). Como as publicagdes cientificas sobre qPCR envolvem
uma imensa variedade de aplicagdes, optou-se neste artigo realizar uma mini revisdo da literatura sobre o uso da técnica de
gPCR para o estudo de microrganismos de solo. Em relacdo a estes organismos, a qPCR permite uma avaliacdo rapida da
abundancia de grupos filogenéticos especificos, além de sugerir alteracdes na diversidade de espécies. Apesar de ndo avaliar
diretamente a diversidade ambiental, esta técnica é capaz de detectar alteragdes ocorridas em grupos especificos sob diferentes
condi¢des ambientais. Nossos resultados demostram um aumento continuo de métricas quantitativas e qualitativas na literatura
associados a utilizagdo de ensaio da qPCR em comunidades do solo. As principais vantagens citadas incluem alta especificidade,
sensibilidade, precisdo e rapidez. Em relagdo as limitagdes, sdo mencionadas a necessidade de obter DNA de alta qualidade,
uso de controles adequados para reagdo de qPCR, conhecimento prévio da sequéncia estudada e a possibilidade da presenga de
inibidores da reac¢do. De forma geral, qPCR tem ampliado o conhecimento sobre o papel dos microrganismos no solo, ¢ tem
auxiliado no desenvolvimento de melhores estratégias de conservagdo ¢ manejo que promovam a sustentabilidade desse
ecossistema.

Palavras-chave: Ferramenta molecular; Biodiversidade do solo; PCR em tempo real.

Abstract

Soil health is intrinsically associated with the microorganism’s abundance and diversity. Different molecular tools have been
used to investigate the abundance and diversity of microorganisms in soil, including the quantitative polymerase chain reaction
(qPCR) technique. As scientific publications on qPCR involve an immense variety of applications, and the number of
publications has increased over the years, in this article it was decided to carry out a mini literature review on the use of the
qPCR technique for the study of soil microorganisms. Regarding to these organisms, qPCR allows a rapid assessment of the
abundance of specific phylogenetic groups, in addition to suggesting changes in species diversity. This is because, despite not
directly assessing environmental diversity, this technique can detect changes occurring in specific groups under different
environmental conditions. Our results demonstrate a continuous increase in quantitative and qualitative metrics in the literature
associated with the use of qPCR assays in soil communities. The main advantages cited include high specificity, sensitivity,
precision, and speed. Regarding limitations, the need to obtain high-quality DNA, use of appropriate controls for the reaction,
prior knowledge of the sequence studied and the possibility of the presence of reaction inhibitors are mentioned. qPCR has
expanded knowledge about the role of microorganisms in the soil and has helped in the development of better conservation and
management strategies that promote the sustainability of this ecosystem.

Keywords: Molecular tool; Soil biodiversity; Real-time PCR.
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decomposicdo de matéria organica, fixagdo de
nitrogénio, mineralizacdo de nutrientes e
transformagcdo de metais pesados em formas
menos toxicas (HARGREAVES; ROBERTO;
HOFMCKEL, 2013). Em termos gerais, a
fertilidade e a saude do solo estdo essencialmente
ligadas a presenca (abundancia) e diversidade de
microrganismos que nele habitam (NKONGOLO;
NARENDRULA-KOTHA, 2020).

Estimativas sugerem que apenas 1-10%
dos microrganismos do solo tém sido identificados
(MATTOS, 2015). Os métodos classicos de
identificacdo se baseiam na avaliacdo do meio de
obtencdo de energia e carbono, nas exigéncias
nutricionais € meio de cultivo de crescimento, na
observagdo da estrutura por microscoOpio
(KENNEDY, 1999). Estes métodos sao laboriosos
e levam muito tempo na execu¢do, além disto os
microrganismos sao colocados em condigoes
adversas as quais eles se encontravam quando
associados aos seus habitats (SANTOS et al.,
2002). A utilizagdo destas metodologias fornece
informagdes limitadas e com necessidade de
complementacdo. Para superar estas dificuldades,
cada vez mais tem se utilizado técnicas
moleculares.

Assim, nas ultimas décadas as tecnologias
baseadas na amplificagdo dos acidos nucleicos
(PCR) foram otimizadas e adaptadas para superar
as limitagdes impostas por estes métodos
tradicionais de estudo de populagdes microbianas.
E importante lembrar que na PCR convencional,
os resultados s6 podem ser analisados no final da
reacdo. Além disto, o resultado ¢ apenas
qualitativo (auséncia ou presenga do fragmento
amplificado), mas nao quantitativo. Desta forma, o
surgimento da técnica de reagdo em cadeia da
polimerase quantitativa em tempo real (QPCR ou
PCR em tempo real) permitiu ter resultados
quantitativos e em tempo real, utilizando-se um
laser acoplado ao termociclador e marcando os
acidos nucleicos com um corante que gerasse
fluorescéncia (HIGUCHI et al., 1993). A qPCR ¢
uma variacao da técnica de PCR convencional, e
segue as mesmas etapas. Ou seja, consiste em
repetidos ciclos de amplificagdo do DNA, onde
primeiramente o DNA ¢ desnaturado, seguido pelo
anelamento dos oligonucleotideos e,
subsequentemente extensao da cadeia pela acdo da
enzima polimerase. O diferencial ¢ que na qPCR,
a cada ciclo ocorre a quantificacio do DNA
amplificado (ciclo de quantificacdo Cq) pela
deteccdo de fluorescéncia (SMITH; OSBORN,
2009). Duas tecnologias sao as mais utilizadas

para quantificar a fluorescéncia, o uso do corante
intercalante SYBR Green ou o sistema TaqgMan.

SYBR Green ¢ um método relativamente
econdmico ¢ facil de utilizacao. Baseia-se no fato
de que o corante se liga ao 4cido
desoxirribonucléico de fita dupla (dsDNA) e emite
fluorescéncia 1.000 vezes maior do que estd livre
em solu¢do (HUANG et al., 1995). Por esta razao,
a quantidade crescente de dSDNA presente no tubo
de reacdo leva a maior quantidade de corantes
ligados e ao aumento do sinal fluorescente do
SYBR Green. A preocupacdo com o uso deste
método ¢ a especificidade, uma vez que produtos
ndo especificos podem emitir fluorescéncia.
Assim, uma vez finalizados os ciclos de
amplifica¢dao, uma curva de dissociagdao ou curva
de melting ¢ gerada para confirmar se o sinal de
fluorescéncia emitida pertence apenas a
amplificacdo da regido de interesse e nao a
produtos inespecificos (SMITH; OSBORN, 2009).

O sistema TagMan ¢ um método mais caro,
porém altamente especifico. Nele as sondas de
hidrolise sdo  oligonucleotideos de DNA
duplamente marcados com fluor6foro, um
chamado de supressor e o outro ¢ o reporter. O
supressor € o reporter estdo proximos no mesmo
oligonucleotideo. O supressor absorve o sinal do
reporter durante a amplificagdo, a atividade da
DNA  polimerase 5'-nuclease separa o
oligonucleotideo e o repdrter € o supressor se
separam, permitindo que o sinal fluorescente do
reporter seja liberado (TAJADINI et al., 2014).

A gqPCR tem ampliado o conhecimento
sobre o papel dos microrganismos no solo, tanto
no que diz respeito a saude do solo quanto ao
desempenho dos servigos ecossistémicos. Assim, a
qPCR tem auxiliado no desenvolvimento de
melhores estratégias de conserva¢ao e manejo que
promovem a sustentabilidade desse ecossistema
(SMITH; OSBORN, 2009). Como as publicagdes
cientificas sobre qPCR envolvem uma imensa
variedade de aplicacdes, € o numero de
publicagdes tem aumentado ao longo dos anos,
optou-se neste artigo realizar uma mini-revisao da
literatura sobre o uso da técnica de qPCR para o
estudo de microrganismos de solo. Este artigo tem
como objetivo mostrar as principais aplicagdes e
limitagdes da tecnologia da qPCR na avaliacdo das
comunidades microbianas presentes no solo e a
aceitacao desta técnica no meio cientifico através
de uma anélise bibliométrica.



A busca da literatura foi realizada através
da colecao principal da Web of Science - WOS
(http://webofscience.com/) incluindo todas as
edigdes e utilizando o modo de pesquisa avancada,
0 acesso foi feito por meio do portal de periddicos
da Coordenagdo de Aperfeicoamento de Pessoal
de Nivel Superior (CAPES), no periodo de 1991 a
2022. O termo de busca consistiu na utilizacao de
palavras-chave do tema e operadores booleanos
resultando em: TS = ((QPCR OR Quantitative
PCR) AND (“soil microbial")) AND PY = 1991-
01-01 a 2023-06-01. O descritor possibilitou o
resgate de 550 resultados, deste foram retirados
documentos como revisdes da literatura,
resultando no final de 548 artigos (Figura 1). Os
graficos foram feitos através do GraphPad Prisma
(versdo 8.0.2), QGIs (versao 3.32.0) e software R
utilizando o pacote bibliometrix. Esses artigos
foram analisados coletando as informagdes sobre
palavras-chave utilizadas, a caracterizacdo das
tendéncias temporal de publicagdes, a contagem de
citacdes, a avaliacdo do fator de impacto e a
identificacdo dos principais periddicos na area.

WEB OF SCIENCE:
320 artigos: , criterio de exclusao:
retirada de artigos de

revisdo da literatura (2).

’

S é
pesquisa e identificagao: aceitos e selecionados:

TS = ((qPCR OR Quantitative PCR) 548 artigos.

AND (“soil microbial")) AND PY =

1991-01-01 @ 2023-06-01.

Figura 1. Etapas metodologicas de busca, identificagdo,
selecdo e analise de artigos que abordassem o uso da qPCR
no estudo de comunidades bacterianas do solo.

Resultados

Dados bibliométricos sobre o uso de qPCR e
microbiologia do solo

A primeira analise realizada foi em relacdo
aos temas mais abordados nos artigos selecionados
em nossa busca. Para isto foram avaliadas as
palavras-chave de cada artigo. Sabe-se que a
escolha das palavras-chave ndo ¢ feita de forma

Material e Métodos

arbitraria, elas sdo selecionadas com o intuito de
facilitar o encontro dos artigos cientificos de forma
organizada e rapida, além de indicar qual o
principal foco e area do estudo (GARCIA et al.,
2019). Uma nuvem de palavras foi utilizada para
representar as palavras-chave mais utilizadas nos
artigos. Como resultado foram obtidas 50 palavras
diferentes, as quais estdo representadas na Figura
2. Observa-se que as palavras na figura que se
apresentam em fonte maior foram repetidas mais
vezes e assim por diante. Os termos mais
frequentes nos artigos foram: "solo" (48%),
"bactérias" (44%), "comunidade microbiana"
(42%), "fungos" (32%) e "comunidade bacteriana”
(25%).
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Figura 2. Nuvem com as 50 palavras-chaves identificadas
nos 548 artigos cientificos selecionados nesta pesquisa.

Outro parametro avaliado foi a tendéncia
temporal de artigos que utilizam qPCR nas
analises de solo (Figura 3). Durante o periodo
analisado, foi observado crescimento gradual da
publicacao de artigos cientificos a partir do ano de
2007 (Figura 3A), cerca de 14 anos apos a
publicacdo da primeira descrigdo da utilizagdo da
técnica qPCR em 1993, por Higuchi e seus
colaboradores. Os autores montaram um sistema
ao qual acoplaram uma camera de video, de modo
a monitorizar a PCR durante todos os ciclos. Este
mecanismo detecta o aumento da fluorescéncia
durante a reacdo, devido a ligagdo do corante as
moléculas de DNA de dupla cadeia recém-
sintetizadas (HIGUCHI et al., 1993). O sucesso da
técnica rapidamente levou ao seu
aperfeicoamento. Foram criadas diferentes
plataformas de instrumentagdo, as quais sao
compostas basicamente de um termociclador, com
sistema Optico para a excitacdo e recolha da
emissdo da fluorescéncia e um computador com
software proprio para a aquisi¢do de dados e
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analise final da reagdao (MACKAY et al., 2007).
Estas novas plataformas sdo de facil
acessibilidade, alta reprodutibilidade e robustez, o

que tem levado ao sucesso desta nova tecnologia
(SMITH E OSBORN, 2009).
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Figura 3. Dados bibliométricos sobre o uso da qPCR para
estudo das comunidades de microrganismos do solo. A.
Tendéncia de crescimento no nimero de publica¢des anuais.
B. Revistas cientificas que abordam o tema do emprego da
gPCR em estudo de solos, ¢ nimero de artigos publicados,
indices de impacto (h, g e m- index) e numero de citagdes.

A Figura 3B apresenta a evolucdo de
publicacdes anuais relacionadas a temadtica da
qPCR como ferramenta molecular. Pode-se
observar um aumento no numero absoluto de
publicagdes, principalmente quando se analisa
esse recorte temporal de mais de duas décadas. A
partir desses dados pode-se inferir que tal fator
esteja relacionado ao incentivo a pesquisa com
aumento do financiamento de projetos,
crescimento e ampliagdo de instituigdes de ensino-
pesquisa e o aumento de plataformas de publicagao
de trabalhos académico-cientificos totalmente
digital, o que contribui para o aumento do nimero
de producdes.

Os periddicos que mais publicaram sobre o
tema estdo representados na Figura 3B, e sdo Soil
Biology & Biochemistry (com 26% dos artigos e
9.7 F1), Applied Soil Ecology (19% artigos e 4.8
FI), Frontiers in Microbiology (13% artigos e 5.2
FI), Science of the Total Environment (8% artigos
e 9.8 FI), Journal of Soils and Sediments (7%
artigos e 3.6 FI), Applied and Environmental
Microbiology (6% artigos e 5.0 FI), Plant and Soil
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(6% artigos e 4.9 FI), Plos One (5% artigo e 3.7
FI), Microbial Ecology (5% artigos e 3.6 FI), Fems
Microbiology Ecology (4% artigos e 4.2 FI). Os
periodicos que lideram em publicagdes também se
destacam em fatores de impacto e indices mais
elevados. Isso indica que os artigos mantém um
padrdao de qualidade, sendo veiculados em
periddicos de exceléncia. Adicionalmente, eles sdo
acessados por pesquisadores de diversas partes do
mundo, contribuindo para a disseminacao do
conhecimento na area e a interligacdo de ideias.

Emprego da técnica de qPCR para avaliagao,
abunddncia e diversidade de microrganismos no
solo

As medidas de abundancia e diversidade
sdo importantes para caracterizar as comunidades
microbianas do solo e com isso fazer inferéncias
sobre a sua satde. De uma forma geral, a qPCR
pode ser utilizada para avaliagdo rapida da
abundancia, porém ela ndo ¢ capaz de avaliar a
diversidade global de uma amostra. Isto devido ao
fato de a reagdo de amplificacdo depender do uso
de iniciadores especificos que determinam a
sequéncia alvo do DNA. Assim, pode-se dizer que
especificidade da qPCR ¢ determinada pelo
desenho dos primers e sondas, € permitem a
quantificagdo de  marcadores genéticos
taxonOmicos presentes em uma comunidade
mistas, como as do solo. A gqPCR tem sido
empregada para avaliar a estrutura da comunidade
microbiana do solo em niveis taxonOmicos gerais
e quantificar a abundancia dos grupos
predominantes de bactérias e fungos encontrados
no solo (FIERER et al., 2005). A abundancia de
microrganismos no solo pode ser afetada por
diferentes fatores, tais como pH, umidade,
presenca de materiais organicos ou pela presenca
de agentes quimicos.

Embora a qPCR ndo avalie diretamente a
diversidade ambiental, a técnica ¢é capaz de
detectar  alteracdes ocorridas em  grupos
especificos sob diferentes condi¢des ambientais.
Assim, pode ser comparada a diversidade de
microrganismos antes e depois da exposicao a

diferentes substidncias quimicas (pesticidas,
fertilizantes,  nanoparticulas, = microplasticos)
condicdes  ambientais  (pH, temperatura,

porosidade ou tipo de solo), infeccdo por
patogenos e outros. A Tabela 1 mostra exemplos
de artigos que utilizaram a qPCR para avaliar
abundancia ou diversidade do solo.

Rev. AgroTec v.15,n.1, 2024 01 |08
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Tabela 1. Resumo dos artigos relevantes (10 mais citados) sobre a aplicagdo da técnica de qPCR para

avaliagdo de microrganismos do solo.

Referéncia Microrganismo

Tipo de analise

Condicao testada

ROUSK. et al., 2010 Bactéria e fungo

LAUBER et al., 2008 Bactéria e fungo

Abundancia

Diversidade e

Avaliacdo através de um gradiente de
pH (4,0 - 8,3).

Diferentes usos do solo (campos
cultivados, pastagens, plantagdes de

abundancia S -
pinheiros e florestas mistas).
Trés solos distintos (pradaria de grama
FIERER etal., 2005 Bactéria e fungo Abundancia alta, deserto com vegetagdo arbustiva e

URICH et al., 2008 -
Bactéria e fungo

Diversidade e

floresta de coniferas).
Solo de uma area de protecédo

abundancia ambiental.
Solo tratado com biochar (carvao usado
HARTER et al., 2014 Bactéria Abundancia pela pirdlise da biomassa) para
decompor o N20.
Diferentes concentragdes de C labil que
de GRAAFF et al., 2010 Bactéria e fungo Abundancia sdo comumente encontrados em

CHEN et al., 2013 Bactéria e fungo

Diversidade e

exsudatos de raizes.
Solo de arrozal ap6s aplicagdo de

abundancia biochar (0,20 e 40 t ha *%).

SILES: MARGESIN., 2016 Bactéria e fungo DIVEI‘SJdﬁ_dG e Gra_\dlente de altitude em florestas
abundéancia alpinas.

DEANGELIS et al., 2009 Bactéria DlverSJda_(ie e Avall,agao atravgs de zonas de rizosfera
abundancia de raizes de aveia selvagem.
Diversidade e Amostra de solo de permafrost de 2m

YERGEAU et al., 2010 Bactéria de profundidade e sua camada

abundancia

superficial.

As principais vantagens da qPCR sdo a alta
especificidade, a sensibilidade e a precisao
(MUYZER; STAMS, 2008). Além disto, ¢ uma
técnica relativamente simples e com a obtengao de
resultados rapidos, uma vez que ndo ¢ necessario a
realizagdo de eletroforese em gel para visualizagao
dos resultados (LIMA et al., 2022). Assim, fornece
dados mais refinados, permitindo o acesso a genes
especificos que fornecem informagdes sobre a
organizagdo e o quantitativo de grupos
microbianos especificos no ambiente (HUANG et
al., 2009). Para o estudo de diversidade e
abundancia a uma das sequéncias mais utilizada ¢
a do 16S rRNA (VETROVSY; BALDRIAN,
2013). Este ¢ um gene presente em todos os
procariotos € que possui regides hipervariaveis
intercaladas com regides filogeneticamente
conservadas (PATWARDHAN et al., 2014).

Limitagoes da qPCR na caracteriza¢do de
comunidades do solo

Apesar de seu sucesso e potencial
tecnologico, o qPCR tém questdes que devem ser
adequadamente abordadas para que os resultados
obtidos sejam confidveis. Uma das questdes ¢ a
extragdo e purificagdo de DNA gendmico de bom
rendimento e qualidade (McKEE et al., 2015). O
primeiro passo na analise molecular dos solos — a
extragao do acido nucleico — € muito critico para a

posterior interpretagdo quantitativa dos dados,
portanto € necessario garantir que todos os tipos
celulares sejam lisados com igual eficiéncia para
uma analise qualitativa. Embora muito esforgo
tenha sido feito na otimizagao de protocolos, ainda
ndo existe um padrdo de consenso definido para
garantir o controle de qualidade para extragdes de
acidos nucleicos de diferentes tipos de solo e
comunidades microbianas.

Outra questdo ¢ a escolha de controles
adequados no processo de amplificagdo (RUIZ-
VILLALBA et al.,, 2017). Pesquisa que nao
incluem controles qPCR adequados o que afeta
significativamente a conclusdo experimental
(LIMA et al, 2022). Para minimizar estes
problemas foram criadas as Diretrizes MIQE
(Informagdes Minimas para Publicagdo de
Experimentos Quantitativos de PCR em Tempo
Real) as quais sdo fundamentais para melhorar a
reprodutibilidade, analise de dados, interpretagado e
transparéncia geral dos relatdrios experimentais
qPCR (BUSTIN et al., 2009). Contudo, ainda ha
um namero significativo de artigos de que nao
consideram a extragao do DNA ¢ uso de controles
na quantificagdo de amostras bioldgicas, o que,
sem duvida, leva a conclusdes experimentais
tendenciosas (LIMA et al., 2022).

Além da confiabilidade dos resultados,
existem problemas associados a eficiéncia da

Rev. AgroTec v.15,n.1, 2024 01 |08
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reacdo da gPCR. A eficiéncia desta técnica
depende de varios fatores, tais como a sele¢ao dos
oligonucleotideos iniciadores, a origem e
qualidade da amostra a ser quantificada, a
concentragao dos reagentes utilizados, e a presenca
de inibidores (NOLAN et al., 20006).

O solo também pode conter substancias
que atuem como inibidores na reacdo de qPCR. A
presenca de 4acidos humicos ou substancias
hiimicas que s3o co-extraidas com 4cidos
nucleicos do solo pode inibir enzimas como a Taq
DNA polimerase (TEBBE; VAHIJEN, 1993).
Outro inibidor € a presenga de alto teor de argila,
substancias organicas que alteram o pH do solo e
da quantidade de carbono (MACRAE, 2000;
BAKKEN; FROSTEGARD, 2006). A presenca de
inibidores também pode levar a diminui¢do da
sensibilidade ou mesmo a resultados de PCR falso-
negativos (SCHRADER et al., 2012). Assim, ¢
necessaria a adogdo de protocolos padronizados
para extracdo desenvolvidos para evitar esse tipo
de inibigdo, mas considerando matrizes complexas
como o solo, os desafios sdo imensos ¢ podem
ainda ndo apontarem dados satisfatorios ao
pesquisador. Um estudo comparativo de
protocolos de extragdo demonstrou que a escolha
do protocolo interfere na qualidade, quantidade ¢ a
composi¢do dos acidos nucleicos (WUST et al.
2016). Além da qualidade do DNA e presenga de
inibidores, o qPCR ainda apresenta a mesma
limitacdo que as outras técnicas de amplificacdo,
que consiste no conhecimento prévio do genoma
ou sequéncia de interesse.

Distribuicdo mundial dos trabalhos com qPCR
para caracterizagdo de comunidades do solo
Quanto a distribuicdo mundial das
publicagdes, 20 paises tém utilizado o qPCR na
quantificagdo e qualificagdo de microrganismos de
solo (Figura 4). A China, Estados Unidos e
Australia sdo os paises que mais publicaram no
tema. Por outro lado, houve baixa incidéncia de
publicacdes em paises da Africa, da Eurasia e da
América do Sul. Uma possivel explicagdo para a
falta de artigos sobre esse tema nesses paises pode
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ser a utilizacdo de outros indicadores para avaliar
a abundancia e diversidade comunidades presentes
no solo, tais como as técnicas de DNA
fingerprinting ou sequenciamento de alto
rendimento.

As  técnicas  moleculares  classicas
utilizadas para avaliagdo de diversidade de
microrganismos de solo, se baseadas no DNA
fingerprinting, envolvem a amplificacdo do DNA
extraido do solo e posterior eletroforese para
separacdo  dos  fragmentos  amplificados
(MUYZER, 1999). Tradicionalmente sao
utilizadas técnicas, tais como RFLP (Restriction
Fragment Lenght Polymorphism); ARDA (Analise
de restricido DNA ribossomal amplificado) DDGE
(Eletroforese em gel com gradiente desnaturante)
entre outros. Apesar destas técnicas fingerprinting
tradicionais serem simples e de baixo custo, elas
sdo trabalhosas e despendem maior tempo de
execucao ¢ de analise dos dados. Todos os métodos
de fingerprinting utilizam a variagdo do
comprimento dos fragmentos de DNA dentro de
diferentes espécies microbianas, mas os resultados
ndo  especificam os taxons individuais
responsaveis por um determinado perfil (YOUNG
et al., 2014). Em contraste, o sequenciamento de
alto rendimento pode produzir milhares de leituras
de sequenciamento por amostra, fornecendo uma
imagem muito mais detalhada das comunidades
microbianas presentes no solo. Contudo sua
aplicacao possui muitas limitagcdes, como o fato
desta técnica gerar muitos dados e nem sempre ¢
possivel identificar as espécies presentes nas
amostras com precisdo. Ou o fato de detectar
microrganismos mortos (DNA inativo), o que pode
levar a uma superestimacao de diversidade
microbiana em determinado ambiente. A técnica
requerer equipamentos de ponta e reagentes
especificos, tornando o custo elevado. Atualmente,
a disponibilidade de diferentes plataformas de
sequenciamento com a diminui¢do dos custos e
tornou a técnica mais acessivel para diferentes
centros de pesquisa e tem gerado imenso volume
de informagao (SHENDURE; JI, 2008).
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Namero de Artigos

|

Figura 3. Producdo mundial dos artigos cientificos publicados durante o periodo de 1991 a 2023 em relagdo ao uso da técnica

de qPCR na analise das comunidades do solo.

Conclusao

A gPCR oferece vantagens significativas,
como alta sensibilidade e capacidade de
quantificar genes especificos em amostras
ambientais. Isto de certa forma permitiu uma
compreensdo mais profunda das comunidades
microbianas do solo e seu papel central na saude
dos ecossistemas. No entanto, também existem
desafios a superar, como a extracdo de DNA de
amostras complexas de solo e o desenvolvimento
de estratégias para superar a possibilidade de
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