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Contexto
• Os microrganismos do fitomicrobioma, desenvolvem relações de 

beneOcio mútuo com as plantas hospedeiras, contribuindo para o seu 
crescimento, adaptação a stresse e defesa contra agentes 
fitopatogénicos. 

• Os mecanismos de comunicação entre a planta hospedeira e as 
bactérias endoOAcas envolvem a expressão de metabolitos por ambos 
os parceiros, e são modulados pelo contexto ambiental (Huang et al., 
2021).

Figura 4. NMDS da composição elementar (A) ou 
perfil de metabolitos (B) das plantas e das 
comunidades bacterianas endo\?cas. 

Figura 5. Correlação de Pearson entre géneros de bactérias estatisticamente e diferentes encontrados na comunidades endofíticas de plantas de S. ramosissima
selvagens (wild) e ciltivadas (crop) e os diferentes metabolitos (A) e elementos (B) presentes nas plantas. * p<0.05

ObjeAvos e métodos
• Pretendeu-se avaliar o efeito do contexto ambiental (sapais naturais versus zonas de 

culAvo intensivo) na relação entre o metaboloma e o microbioma da endosfera de 
Salicornia ramosissima.

• A composição elementar dos tecidos da planta foi obAda por ICP-MS. Os metabolitos 
foram analisados por GC-MS após extração com n-hexano. As comunidades 
bacterianas foram caracterizadas por sequenciação avançada do gene 16S rRNA
(Illumina Miseq). 

Figura 3. Vias metabólicas (KEGG) significa?vamente  mais influentes na previsão 
in silico do metagenoma das comunidades bacterianas endo\?cas em plantas 
selvagens (vermelho) e cul?vadas (verde).

Estrutura, composição e análise funcional das comunidades bacterianas da endosfera

Figura 1. Composição das comunidades de bactérias endo\?cas em Salicornia 
ramosissima da Ria de Aveiro. 

Figura 2. A riqueza e diversidade bacteriana na 
endosfera de S. ramosissima. 

Relação entre composição da comunidade bacteriana endoOAca e perfil fitoquímico

• Plantas selvagens (sapal do Boco) e plantas culAvadas (marinha da PonAnha) apresentaram comunidades bacterianas endoOAcas estruturalmente disAntas (Fig. 1),
tendo sido detetados 28 géneros discriminantes.

• Maior riqueza e diversidade nas comunidades bacterianas endoOAcas de plantas culAvadas (Fig. 2).
• Análise funcional (Picrust) revela enriquecimento de vias relacionadas com patogenicidade (e.g. toxinas bacterianas), no metagenoma bacteriano da endosfera das

plantas culAvadas, e de vias relacionadas com o metabolismo do nitrogénio e com o estabelecimento de possíveis simbioses (e.g. sistemas bacterianos de
excreção), no metagenoma da endosfera das plantas selvagens (Fig. 3).

• Plantas selvagens enriquecidas em Na, K, Mg e açucares e plantas cultivadas enriquecidas em ácidos gordos insaturados (Fig. 4).
• Correlações positivas entre taxa e elementos/metabolitos (Fig. 5): Aestuariicella - ácidos gordos saturados; Hanstruepera – terpenoides; Marinoscillium – Ca e 

Mg;  Bradymonadaceae – Fe.  

Conclusão
• Os resultados suportam a engenharia do microbioma como estratégia de modulação 

dirigida do metaboloma da planta.
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