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RESUMO

O género Fusarium constitui um complexo de fungos filamentosos amplamente distribuidos na
natureza, capazes de causar perdas agricolas e produzir micotoxinas que ameacam a seguranga
alimentar humana e animal. Embora a gendmica tenha se consolidado como uma ferramenta
superior as técnicas classicas para o estudo desses microrganismos, a expansao acelerada dos
depositos em bancos de dados publicos levanta questionamentos sobre a confiabilidade e
representatividade dessas informagdes. Nesse contexto, o presente trabalho teve como objetivo
avaliar o panorama da disponibilidade e qualidade dos recursos gendmicos de Fusarium no
NCBI, bem como realizar a caracterizacdo funcional de seu potencial patogénico. A analise de
1.923 montagens revelou assimetrias geograficas e taxondmicas, evidenciando a predominancia
de dados produzidos pelo Norte Global e uma prevaléncia de dados ligados a espécie F.
oxysporum. Além disso, observou-se uma fragilidade técnica no acervo, marcada pela alta
fragmentacdo dos genomas, devido ao uso predominante de tecnologias de leituras curtas.
Apesar disso, a analise funcional demonstrou que, mesmo com essas limitagdes, existe um
conjunto central de viruléncia (core sef) altamente conservado no género. O mapeamento de
genes essenciais para a infeccao revelou uma base molecular compartilhada, sugerindo que a
versatilidade do fungo se apoia em mecanismos estaveis. Por fim, conclui-se que, embora o
banco de dados precise de revisdes e de novas tecnologias de sequenciamento, as informagdes
atuais j& permitem a identificagdo de alvos biotecnologicos e o desenvolvimento de estratégias
de controle dessas doengas.

Palavras-chave: fusarium; gendmica comparativa; bioinformatica; fatores de viruléncia;
qualidade de dados.



ABSTRACT

The Fusarium genus is a complex of filamentous fungi widely distributed in nature, capable of
causing agricultural losses and producing mycotoxins that threaten human and animal food
safety. Although genomics has established itself as a tool superior to classical techniques for
studying these microorganisms, the rapid expansion of public database repositories raises
questions about the reliability and representativeness of this information. In this context, the
present study aimed to evaluate the availability and quality of Fusarium genomic resources in
the NCBI, as well as to perform a functional characterization of their pathogenic potential. The
analysis of 1,923 assemblies revealed geographical and taxonomic asymmetries, highlighting
the predominance of data produced by the Global North and a prevalence of data linked to the
species F. oxysporum. In addition, a technical weakness was observed in the collection, marked
by high genome fragmentation due to the predominant use of short-read technologies. Despite
this, functional analysis demonstrated that, even with these limitations, there is a highly
conserved core set of virulence genes in the genus. The mapping of genes essential for infection
revealed a shared molecular basis, suggesting that the fungus's versatility is supported by stable
mechanisms. Finally, it is concluded that, although the database needs revisions and new
sequencing technologies, the current information already allows the identification of
biotechnological targets and the development of strategies to control these diseases.

Keywords: fusarium; comparative genomics; bioinformatics; virulence factors; data quality.
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1. INTRODUCAO

O presente estudo esta vinculado ao Programa de Mestrado Profissional em Inovacdes
e Tecnologias (PMPIT) da Universidade Federal do Tridngulo Mineiro (UFTM),
especificamente na linha de pesquisa sobre Processos Tecnoldgicos, que busca o
desenvolvimento de solugdes e inovagdes aplicadas a processos industriais de produgao.

O mestrado profissional caracteriza-se como uma formagao stricto sensu com o objetivo
de estreitar a lacuna entre a academia e o mercado de trabalho. Seu foco reside na qualificacao
de alto nivel voltada para a pratica, visando aumentar a eficiéncia e a competitividade tanto de
empresas quanto de oOrgdos publicos. Nessa modalidade, o conhecimento cientifico e as
metodologias de pesquisa sdo utilizadas como ferramentas para diagnosticar e solucionar
problemas reais do cotidiano profissional, resultando em um trabalho final que entrega inovagao
e melhorias concretas para a area de atuagdo do aluno (Brasil, 2017).

Conforme propde o Manual de Oslo (OCDE, 2005), a inovag@o ¢ um vetor central para
o desenvolvimento econdmico, podendo ser classificada como radical, quando provoca rupturas
estruturais no mercado, ou incremental, quando traz melhorias continuas em produtos e
processos ja existentes. Nesse contexto, a inovacao nao se restringe a criagdo de novos bens,
mas abrange a otimizagdo de servigos e fluxos de trabalho dentro das organizacdes. Nesse
cendrio reside a importancia estratégica do Mestrado Profissional, pois ele incorpora as
exigéncias metodologicas da pesquisa cientifica as necessidades praticas do cotidiano no
mercado de trabalho (Brasil, 2017). Essa modalidade capacita o profissional a atuar como um
agente de transformagao, apto a diagnosticar problemas e implementar solu¢des inovadoras que
aumentam a eficiéncia e a qualidade dos servigos prestados.

Sob a perspectiva da inovacao aplicada a pesquisa, a proposta desse trabalho surgiu da
vivéncia profissional do mestrando, que une a atuagdo em microbiologia agricola ao interesse
pela bioinformatica. A motivagdo central se originou durante a tentativa de realizar estudos
pangenomicos sobre o género de microrganismos Fusarium, quando se identificou um gargalo
critico: a inviabilidade de conduzir andlises robustas devido a inconsisténcias dos dados
depositados em repositorios publicos (Gongalves e Musen, 2019). Diante desse cendrio, onde a
baixa qualidade dos genomas disponiveis impedia o avango das pesquisas, redirecionou-se o
foco para um diagndstico estrutural do problema. Assim, o presente estudo busca ndo apenas
compreender a disponibilidade gendmica atual, mas demonstrar tecnicamente como a falta de
curadoria e padronizacao nesses bancos de dados atua como um obstaculo para a inovagao

cientifica, propondo um olhar critico necessario para viabilizar futuras pesquisas na area.
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Fungos do género Fusarium representam um dos maiores desafios para a agricultura
mundial, causando doencas severas e produzindo micotoxinas que colocam em risco a
seguranca alimentar humana e animal (Goda et al., 2025). Com o avango da tecnologia, houve
uma crescente na quantidade de dados gendmicos depositados em bancos de dados publicos.
No entanto, a quantidade ndo ¢ sinébnimo de qualidade. Grande parte desses genomas esté
fragmentada ou contém erros, o que afasta os pesquisadores e impede a realizagdo de estudos
complexos, gerando desperdicio de tempo e recursos (Granados-Casas et al., 2025; Terp et al.,
2025).

A complexidade adaptativa e a capacidade de transi¢ao entre diferentes hospedeiros
reforgam a necessidade de uma abordagem fundamentada no conceito de Satide Unica (One
Health) (Saenz et al., 2020; Armer et al., 2024). Essa perspectiva pode ser compreendida como
uma abordagem integrada com o objetivo de equilibrar e otimizar de forma sustentdvel a satde
humana, animal e dos ecossistemas, reconhecendo as interligagdes entre esses sistemas (Sdenz
et al., 2020; Bornstein et al., 2023). No contexto da micologia, a aplicacdo da Saude Unica
torna-se essencial para compreensao de patdogenos como o género Fusarium, uma vez que essas
espécies impactam simultaneamente a produtividade agricola, a seguranca alimentar e a satide
publica (Bugingo et al., 2025; Goda et al., 2025), especialmente em funcdo de infecgdes
oportunistas e da emergéncia de mecanismos de resisténcia cruzada a antifungicos (Al-Hatmi,
Meis e De Hoog, 2016; Saenz et al., 2020).

Para que os dados gendmicos sejam efetivamente aplicaveis, eles devem seguir
diretrizes conhecidas como principios FAIR (dados Encontraveis, Acessiveis, Interoperaveis e
Reutilizaveis), que asseguram sua utilidade além do deposito inicial (Gongalves e Musen,
2019). As barreiras mais frequentes para o reuso dessas informacdes sdo a escassez de
metadados padronizados, a identificagdo taxondmica incorreta e a presenca de sequéncias
contaminantes, porém também ha desafios relacionados a fragmentacao das montagens e a falta
de descritores fenotipicos (Hofstetter ef al., 2019; Huang et al., 2021; Granados-Casas et al.,
2025). Sem essa organizagdo € uma curadoria eficiente os cientistas encontram limitagdes para
utilizar tais informacdes para suas pesquisas e o desenvolvimento de novas tecnologias (Armer
et al., 2024; Bugingo et al., 2025).

Diante da necessidade de uma agricultura mais precisa, a comunidade cientifica tem se
atentado para a importancia de aprimorar a montagem e o sequenciamento dos genomas,
sugerindo o uso de tecnologias mais modernas, como as de leituras longas. Nesse contexto, o

objetivo deste trabalho ¢ avaliar a real situacdo dos genomas de Fusarium disponiveis no NCBI
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(National Center for Biotechnology Information), a fim de mapear a qualidade e a distribuigdo
desses dados, identificar as falhas do cendrio atual e demonstrar o grau de confiabilidade das
informacodes disponiveis (Bornstein et al., 2023; Granados-Casas et al., 2025; Terp et al., 2025).

Como resultado pratico da pesquisa, foi submetido um artigo de revisao intitulado “O
género Fusarium sob a perspectiva da Satude Unica: Uma revisio narrativa” (Apéndice A), o
artigo teve como objetivo integrar os conhecimentos sobre esse género, analisando sua atuagao
em diferentes vertentes ecologicas. O texto discute como o mesmo organismo que impacta a
agricultura e a seguranga alimentar também € responsavel por infec¢des em humanos e animais.
A revisdo, baseada em estudos de 2015 a 2025, destaca a relagdo entre o uso de fungicidas no
campo ¢ o aumento da resisténcia a medicamentos antifungicos em ambientes hospitalares. A
proposta ¢ que este material sirva como fonte de consulta e atualiza¢dao para profissionais da
satde e das ciéncias agrarias, reforcando a ideia de que o controle de fusariose exige uma visao
integrada. O trabalho ja foi submetido na Revista Brasileira de Ciéncia, Tecnologia e Inovagao
(RBCTI) e encontra-se em analise.

Os resultados gerados pela anélise dos dados quantitativos estdo apresentados em forma
de monografia, que apds a defesa do Trabalho de Conclusdo de Curso (TCC) serdo redigidos
em forma de artigo cientifico e submetido a periddico da area.

Os produtos gerados por este trabalho podem atuar como um diagnoéstico estratégico da
situagdo do banco de dados para a comunidade cientifica. Ao revelar as limitacdes e
inconsisténcias no atual acervo desse género de microrganismos, a pesquisa fornece uma visao
do cenario existente objetivando que futuros pesquisadores possam ter esta compreensdo para

a proposic¢ao de novos trabalhos.
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2. REFERENCIAL TEORICO

O género Fusarium abrange uma vasta diversidade de fungos filamentosos amplamente
distribuidos na natureza, incluindo espécies capazes de causar doengas severas em animais €
em culturas agricolas de alto valor econdémico, como grdos, frutos e vegetais. No setor
agropecuario, a incidéncia desses fitopatogenos acarreta em perdas expressivas na
produtividade, ameagando diretamente a seguranca alimentar global devido a contaminagao por
micotoxinas (Anderson et al., 2020; Xia et al., 2020; Batista, Abegg ¢ Campos, 2022). Além
disso, a dependéncia do controle quimico para tratamento dessas doengas tem acelerado o
desenvolvimento de cepas resistentes a fungicidas, criando um cenario de dificil controle e
exigindo uma maior compreensdo das caracteristicas gendmicas desses organismos para o
desenvolvimento de novas estratégias de tratamento (Ma ef al., 2010; Navasca et al., 2025).

Em humanos, algumas espécies desse género sio capazes de causar condi¢des
dermatoldgicas e infecgdes criticas. Uma das manifestagdes frequentes ¢ a onicomicose,
condicdo na qual o microrganismo coloniza o tecido ungueal, afetando principalmente as unhas
dos pés. Destaca-se também a ceratite, uma infeccdo da cornea considerada a mais comum
causada pelo fungo Fusarium, principalmente em regides de clima quente e imido. Por fim, as
infec¢des sistémicas representam a forma mais grave, podendo levar ao 6bito em pacientes
imunocomprometidos. Essa manifestacao se desenvolve a partir da disseminagdo sanguinea,
rompendo barreiras teciduais e atingindo multiplos o6rgaos (Al-Hatmi, Meis e De Hoog, 2016;
Navasca et al., 2025).

Do ponto de vista econdmico e sanitario, esses microrganismos possuem a capacidade
de secretar metabolitos secundarios toxicos, incluindo tricotecenos, zearalenona e fumosinas.
A contaminagdo por essas micotoxinas constitui um dos maiores desafios para a seguranga
alimentar mundial. Revisdes recentes indicam que a presenca dessas toxinas em commodities
agricolas ndo apenas inviabiliza o comércio internacional devido as rigidas barreiras
legislativas, mas também acarreta em custos bilionarios anuais relacionados ao monitoramento,
descarte de graos contaminados e impactos na satude publica (Ekwomadu, Akinola e Mwanza,
2021; Goda et al., 2025).

Biologicamente, a capacidade adaptativa do fungo Fusarium € impulsionada por sua
alta plasticidade genomica. O género ¢ caracterizado por uma estrutura genOmica
compartimentalizada, distinguindo-se entre cromossomos “core” conservados, responsaveis

por funcdes metabdlicas essenciais, € cromossomos acessorios, definidos como linhagem-
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especificos. Estes tltimos sdo ricos em elementos transponiveis e abrigam genes de viruléncia,
como os efetores SIX (Secreted In Xylem), que podem ser transferidos horizontalmente entre
cepas. Além disso, a ocorréncia de duplicagdes segmentares nessas regides contribui para uma
evolugdo acelerada, conferindo vantagens como a emergéncia de novas ragas patogénicas, a
superacao de defesas do hospedeiro e a expansdo para novos nichos ecoldgicos (Ma et al., 2010;
Armer et al., 2024; Navasca et al., 2025).

A dinamica evolutiva do pangenoma do género Fusarium desempenha um papel central
na adaptagdo dessas espécies em diferentes nichos ecolégicos, especialmente sob a perspectiva
da Satde Unica (Saenz et al., 2020; Armer et al., 2024). Nesse contexto, 0 genoma acessorio,
frequentemente moldado por eventos de transferéncia horizontal de genes, possibilita a
aquisi¢do rapida de fatores associados a viruléncia e a resisténcia a antifungicos, conferindo
elevada plasticidade gendmica a esses microrganismos (Ma et al., 2010; Navasca et al., 2025).
Essa flexibilidade contribui para explicar a emergéncia de linhagens ambientais como agentes
de relevancia clinica ou fitossanitaria, reforcando a necessidade de que estratégias de vigilancia
gendmica considerem a circulagdo de genes entre ambientes agricolas, naturais e hospitalares
(Al-Hatmi, Meis e De Hoog, 2016; Bugingo et al., 2025).

Nesse contexto, a pesquisa que utiliza apenas caracteristicas morfoldgicas e analises
fisico-quimicas se torna defasada, abrindo espaco para a gendmica como novo paradigma
central de investigacao (Sdenz ef al., 2020). A consolidacao das tecnologias de Sequenciamento
de Nova Geragdo (NGS) criou a expectativa de que seria possivel superar barreiras na
identificagdo de espécies importantes e descobrir os mecanismos genéticos relacionados a
patogenicidade e a resisténcia (Ma ef al., 2010; Armer et al., 2024).

Com o avango das tecnologias de sequenciamento de alto desempenho, observou-se um
aumento expressivo na quantidade de dados gendmicos disponiveis. Nesse contexto, a
bioinformatica tornou-se uma ferramenta indispensavel para o processamento, integracdo e
interpretagdo dessas informacodes, possibilitando a transicao de andlises baseadas em genomas
de referéncia Unicos para abordagens mais abrangentes, como a pangenOmica € a gendomica
comparativa (Meng et al., 2024; Bugingo et al., 2025). A aplicagdo dessas metodologias
computacionais ¢ fundamental para a compreensdo da arquitetura gendmica complexa de
fungos do género Fusarium, permitindo a identificacdo de genes associados a viruléncia, a
avaliacdo da plasticidade genomica e a busca por alvos para o controle de doengas (Rampersad,

2020).
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Para assegurar a acessibilidade, a reprodutibilidade das informagdes gendmicas geradas,
a comunidade cientifica depende de grandes repositorios publicos de dados, dentre os quais o
National Center for Biotechnology Information (NCBI) se destaca como uma das principais
referéncias globais. Essa instituicdo ¢ responsavel pela manutencdo de bancos de dados
essenciais, como o GenBank, que armazena sequéncias de nucleotideos, e 0 BioSample, voltada
ao registro de metadados descritivos referentes aos materiais bioldgicos utilizados nos
experimentos (“Database resources of the National Center for Biotechnology Information”,
2016).

Além de atuar como um repositorio, o NCBI também disponibiliza ferramentas de
analise amplamente utilizadas, como o BLAST, bem como recursos destinados a gendmica
comparativa, que visam ampliar o impacto biomédico dos dados de organismos eucarioticos
(Bornstein et al., 2023). No entanto, a eficacia dessas bases de dados estd diretamente
relacionada a qualidade e a integridade das informagdes depositadas, uma vez que a presenca
de sequencias contaminadas e¢ a auséncia de metadados padronizados ainda representam
desafios relevantes para a reutilizagdo confidvel desses dados em analises secundarias
(Gongalves e Musen, 2019; Granados-Casas et al., 2025).

Apesar dessa perspectiva otimista, com o tempo, a expansdo do numero de dados
depositados no NCBI ndo acompanhou, na mesma propor¢do, a qualidade estrutural das
montagens. A predominancia de projetos baseados exclusivamente em tecnologias de leituras
curtas (short-reads), apesar de democratizar o acesso ao conhecimento, imp0s barreiras técnicas
significativas na resolu¢ao de regides gendomicas complexas. No género Fusarium, a arquitetura
do genoma ¢ marcada pela presenca de elementos repetitivos e duplicagdes segmentares, locais
onde frequentemente se localiza genes de patogenicidade e adaptacdo evolutiva. Essa
caracteristica acarreta a proliferacdo de “genomas rascunho” (draft genomes), caracterizados
por altos niveis de fragmentagdo e baixos valores de N50, uma métrica de continuidade que
representa o comprimento médio dos contigs ponderado pelo tamanho do genoma. Em termos
praticos, um N50 baixo significa que a informacao genética esta dispersa em fragmentos
pequenos e desconexos (contigs), impossibilitando a reconstrucdo completa de genes e o
entendimento da ordem real dos cromossomos. (Ma et al., 2010; Navasca et al., 2025; Terp et
al., 2025).

Além das limitagdes técnicas, ha evidéncias de assimetrias geopoliticas que podem
interferir a representatividade da biodiversidade em bancos de dados genomicos. Estudos

indicam que, embora a maior diversidade de espécies fungicas esteja concentrada nos tropicos,
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os sequenciamentos predominam no hemisfério norte devido a maior disponibilidade de
recursos financeiros, favorecendo a pratica da “ciéncia de paraquedas” e negligenciando
linhagens endémicas do Sul Global (Hofstetter et al., 2019; Stefanoudis et al., 2021). Esse
cenario levanta um alerta critico de que o acervo gendmico de Fusarium pode estar
comprometidos por vieses de amostragem e pela deposi¢do de dados com identificagdo
taxondmica imprecisa ou metadados incompletos, assim como observado em outros grupos
fangicos (Hofstetter et al., 2019; Nilsson et al., 2019).

Diante da auséncia de uma curadoria sistematica e atualizada focada especificamente
neste género, pesquisadores correm o risco de basear estudos de bioprospeccao e filogenia em
genomas que nao conferem a real diversidade bioldgica ou que apresentam uma qualidade
técnica insuficiente (Hofstetter et al., 2019; Granados-Casas et al., 2025). A validagao desses
dados € um processo importante para evitar erros e otimizar processos cientificos, evitando que
as informagdes ali presentes ndo possam ser reutilizadas por outros cientistas (Gongalves e
Musen, 2019).

Nesse contexto, o presente trabalho teve como objetivo caracterizar o panorama geral
dos recursos gendmicos do género Fusarium disponiveis no banco de dados publico NCBI.
Para isso, buscou-se inicialmente mapear a distribuigao geografica e institucional dos depdsitos,
a fim de identificar os principais centros responsaveis pela geragdo desses dados, bem como
quantificar a representatividade taxonomica do acervo, avaliando a propor¢do de genomas
disponiveis por espécies. Adicionalmente, o estudo visou analisar a evolu¢do temporal das
submissdes ao longo do periodo de 2008 a 2025, correlacionando-as com tecnologias de
sequenciamento utilizadas, além de avaliar a qualidade técnica e o nivel de acabamento das
montagens com base em métricas de continuidade. Por fim, realizou-se a caracterizagdo génica
e funcional do acervo, prospectando o repertorio de fatores de viruléncia conservados, com o
objetivo de diagnosticar ndo apenas a confiabilidade técnica, mas também o potencial

patogénico das informacgdes presentes na pesquisa gendomica do género Fusarium.
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3 METODOS
3.1 ABORDAGEM METODOLOGICA

A presente pesquisa adota uma abordagem quantitativa, fundamentada na coleta
sistematica e na analise estatistica de metadados biologicos. A escolha por essa abordagem
justifica-se pela necessidade de quantificar e categorizar o volume expressivo de informagdes
gendmicas, permitindo a identificacdo objetiva de padrdes numéricos relacionados a
distribuicao taxondmica, temporalidade e métricas de qualidade de montagem, como N50 e
contetido GC.

A énfase na analise de metadados fundamenta-se no principio de que a utilidade
cientifica de uma sequéncia genomica esta diretamente relacionada a qualidade das informagdes
que a descrevem. Conforme destacado por Gongalves e Musen (2019), a presenca de metadados
completos e padronizados constitui um requisito essencial para a reprodutibilidade
experimental e para a selecdo criteriosa de dados em estudos comparativos. Dessa forma, a
verificagdo de atributos com a plataforma de sequenciamento utilizada, o nivel de montagem
gendmico e a origem geografica das amostras ndo representa apenas uma etapa de carater
descritivo, mas uma estratégia analitica fundamental para avaliar a confiabilidade e o potencial

de reutiliza¢ao dos dados gendmicos depositados no NCBI.

3.2 TIPO DE PESQUISA

A pesquisa se classifica como quantitativa, pois visa a caracteriza¢ao do panorama atual
dos genomas depositados, detalhando aspectos como instituicdes depositantes, evolucao
temporal e tecnologias empregadas. E exploratoria devido a investigacdo de lacunas no
conhecimento e tendéncias tecnoldgicas, oferecendo base para futuros estudos.

De forma técnica trata-se de uma pesquisa documental in silico realizada inteiramente
em ambiente computacional, utilizando registros depositados em um banco de dados e analises

de bioinformatica.

3.3 CONTEXTO E AMOSTRA

O estudo foi conduzido utilizando o banco de dados Genome do NCBI, considerado o
principal repositorio global de dados de biologia molecular. O universo da pesquisa
compreendeu o conjunto de genomas de fungos filamentosos disponiveis na plataforma, a partir
do qual foi delimitada uma amostra final composta por 1.923 montagens genomicas

pertencentes ao género Fusarium.
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Para a composicao dessa amostra, foram selecionados todos os depositos associados ao
identificador taxondmico (TaxID) do género, independentemente do nivel de completude das
montagens, incluindo genomas em nivel contig, scaffold, cromossomo e completo. O recorte
temporal da analise contemplou a totalidade dos registros historicos disponiveis, abrangendo o
periodo desde o primeiro deposito, realizado em novembro de 2008, até a data de corte da coleta

de dados, estabelecida em 30 de setembro de 2025.

3.4 PROCEDIMENTOS DE COLETA DE DADOS

A coleta de dados foi realizada em etapa unica, por meio de busca direta no portal
Genome do NCBI. O procedimento iniciou-se com a selecdo da palavra-chave taxondmica
“Fusarium” na ferramenta de pesquisa do banco de dados, seguida da aplicagao de filtros para
recuperagdo da totalidade das submissdes disponiveis até a data de corte estabelecida. A
extracdo dos metadados foi conduzida por meio da funcionalidade “Download Metadata”,
resultando na geracdo de um arquivo matriz no formato de valores separados por tabulacao
(.tsv).

A partir do processamento desse arquivo bruto, foram analisados parametros
relacionados a classificagdo taxondmica, identificagcdo da institui¢ao responsavel pelo depdsito,
data da liberacdo publica, nivel de completude da montagem genomica, tecnologia de
sequenciamento empregada, tamanho total do genoma, conteitdo GC (%) e métricas de

contiguidade, incluindo os valores de N50.

3.5 ANALISE DE DADOS

Os dados brutos extraidos foram importados para planilhas do Excel para as etapas de
pré-processamento, limpeza e analise.

Na etapa de pré-processamento, foi realizada a padronizag¢dao dos nomes das instituigdes
depositantes, agrupando variagdes de grafia da mesma entidade, e a categorizacdo das
tecnologias de sequenciamento, agrupando plataformas em short-reads, long-reads e hibridas,
devido a variedade de combinacdes de técnicas de sequenciamento.

A andlise dos dados foi feita por meio de estatistica descritiva, dividida em quatro eixos
tematicos para atender os objetivos especificos:

o Andlise TaxonOmica: contagem de frequéncia absoluta de genomas por espécie;
o Andlise Geopolitica: mapeamento das principais instituicdes e paises produtores de

dados;
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o Analise Temporal: Correlacdo linear entre o ano de depdsito e o volume de submissoes;
o Analise de Qualidade: Avaliagdo das métricas de continuidade e integridade estrutural.
Os resultados foram organizados e apresentados em forma de graficos, quadros e

tabelas.

3.6 CARACTERIZACAO FUNCIONAL E PROSPECCAO DE GENES DE VIRULENCIA

Para a andlise do potencial patogénico, selecionou-se os genomas do género Fusarium
que possuiam anotagdo funcional de proteinas disponivel. A prospec¢do dos fatores de
viruléncia foi realizada por meio de alinhamento local de sequencias contra a base de dados
Pathogen-Host Interactions Database (PHI-base), referéncia na catalogacdo de genes com
fenotipos de patogenicidade e viruléncia validados experimentalmente.

O procedimento das andlises ocorreu em ambiente computacional Linux, utilizando o
pacote de ferramentas NCBI BLAST+ (versdo 2.16.0). Para isso, inicialmente foi construido
um banco de dados local indexado a partir das sequencias de aminoacidos da PHI-base, seguido
pelo alinhamento do proteoma predito dos isolados de Fusarium spp. Utilizando a ferramenta
BLASTYp (Protein-Protein BLAST).

Visando assegurar a confiabilidade das associacdes e minimizar a ocorréncia de falsos
positivos, foram aplicados filtros de qualidade: valor de E-value inferior a 1 e a restri¢iio para
retorno exclusivo do melhor alinhamento por sequéncia (best hit).

Por fim, a interpreta¢do dos dados considerou o levantamento integral dos fatores de
viruléncia mapeados, sem restri¢cao a categorias fenotipicas nessa etapa. A partir do conjunto
total de alinhamentos significativos, gerou-se a matriz de identidade percentual dos genes,
permitindo o ranqueamento dos ortélogos e a constru¢do de mapas de calor (heatmaps) para

visualizar a conservagdo evolutiva e o arsenal de viruléncia global do acervo.
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO
Nesta sec¢do, sdo apresentados e discutidos os resultados obtidos a partir da mineragao
dos 1.923 genomas pertencentes ao género Fusarium. A analise inicia-se com a caraterizagao
dos dados brutos e metadados, seguida pela exploragdo dos resultados organizada em cinco
eixos fundamentais: (1) a distribuicdo geografica e institucional dos depdsitos; (2) a
representatividade taxondmica do acervo; (3) a evolucdo temporal e as tecnologias de
sequenciamento; (4) a qualidade técnica das montagens e integridade gendmica; e (5) a

caracterizagdo génica e funcional.

4.1 CARATERIZACAO DOS DADOS BRUTOS E METADADOS

No primeiro momento foi avaliado o padrdo de preenchimento dos metadados no ato do
deposito do genoma no GenBank. Estes dados sdo importantes pois descrevem informagdes de
origem geografica, caracteristicas técnicas e o contexto biologico da sequéncia, sendo
fundamentais para garantir a rastreabilidade e a gestdo eficiente dos dados de acordo com os
principios FAIR.

A avaliagdo de completude desses campos foi conduzida por meio de analise de
frequéncia absoluta e relativa, apresentando-se em dados em valores percentuais conforme

demonstrado no Quadro 1.

Quadro 1 - Campos de metadados preenchidos no NCBI.

Coluna N Dados %
Preenchidos

Assembly Accession; Assembly Name; Organism Name; Organism
Taxonomic ID; Assembly Stats Total Sequence Length; Assembly
Stats Number of Contigs; Assembly Level;, Assembly Release Date;
WGS project accession; Assembly Stats Contig N50; Assembly Stats 1923 100
Scaffold N50; Assembly Stats Number of Scaffolds, Assembly Stats
GC Percent;, Assembly Sequencing Tech, Assembly Submitter;
Assembly BioProject Accession,; Assembly BioSample Accession.
Organism Infraspecific Names Strain 1770 92,04
Organism Infraspecific Names Ecotype 103 5,36
Organism Infraspecific Names Isolate 148 7,70
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Annotation Name 261 13,57
Annotation Release Date 261 13,57
Assembly Stats Total Number of Chromosomes 119 6,19
Annotation Count Gene Total 261 13,57
Annotation Count Gene Protein-coding 261 13,57
Annotation Count Gene Pseudogene 78 4,06
Type Material Display Text 71 3,69

Fonte: elaboragdo propria, 2026.

A partir dessa analise, observou-se um padrdo heterogéneo no preenchimento das
informagdes. Dos campos de metadados, 17 (62,96%) foram preenchidos em todos os genomas,
mostrando que uma parcela expressiva dos depositantes fornece apenas as informagoes
obrigatdrias para a validacdo da submissdao. Além disso, observou-se que muitos dados foram
preenchidos sem padronizacdo, resultando na fragmentagdo dos registros institucionais,

conforme apresentado no Quadro 2.

Quadro 2 — Variagdes de grafia identificadas nos nomes das instituicdes de pesquisa.

N°de _ '
Nome do o6rgio ' Tipo de variagdo
variagoes
_ ‘ Utiliza¢do de "&" no lugar de "and" e
Agriculture and Agri-Food Canada 3 ]
uso de plural/singular em "Foods".
‘ Variagdo gramatical de niimero (uso
Chinese Academy of Agricultural ‘ ] )
_ 2 do singular "Science" ao invés do
Sciences
plural).
_ ‘ Alternancia entre uso da sigla,
Forest and Agricultural Biotechnology _ o
4 associagdo com a universidade sede e
Institute (FABI) .
grafia ("Forestry" vs "Agriculture").
Omissao da especificidade geografica
University of Agricultural Sciences 2 (inclusdo ou n3o da cidade
"Bangalore").
_ Diferenca de pontuacdo (uso ou
USDA (United States Department of . _
2 auséncia de hifen entre a sigla e o
Agriculture)
departamento).
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. o Discrepancia no nivel de detalhamento
Washington State University 2 .
do nome do centro de pesquisa.

Fonte: elaboragéo propria, 2026.

A identificacdo e a unificagdo dessas variagdes foram determinantes para a visualiza¢ao
dos resultados. Sem essa etapa de curadoria manual, a produgdo cientifica dessas institui¢des
estaria pulverizada em multiplas entradas, alterando o valor real da contribui¢do de cada
sequenciamento do género.

Essa inconsisténcia nao ¢ exclusiva do género Fusarium, mas demonstra um problema
sistémico em repositorios publicos, 0s quais ndo possuem mecanismos rigorosos de validagao,
0 que permite a entrada de metadados ndo padronizados, com erros de tipagem ou valores
inadequados para os campos propostos (Gongalves e Musen, 2019). Esse cenario resulta no que
a literatura descreve como 'escassez de dados na abundancia', significando que apesar do
nimero de sequéncias de DNA seja massivo, a fragmentacdo e a falta de padronizacdo dos
metadados dificultam a integracdo e a comparacdo entre diferentes estudos, limitando a
capacidade de obtencao de informagdes complexas (Ceri e Pinoli, 2020).

Além disso, essa falta de informagdes nos registros dos genomas impacta diretamente a
aplicabilidade dos principios FAIR (Findable, Acessible, Interoperable, Reusable), diretrizes
que facilitam a busca, o acesso ¢ a interpretagdo de dados em sistemas computacionais. A falta
de informagdes e a diferenca dos formatos em colunas importantes dificulta a automacao de
analises, visto que exige um maior esfor¢o para a corre¢do, limpeza e curadoria manual antes
de qualquer andlise (Ceri e Pinoli, 2020). Consequentemente, o reuso desses dados fica
comprometido, evidenciando que a expansdo quantitativa do banco de dados ndo garante

necessariamente a interoperabilidade das informagdes ali presentes (Bornstein ef al., 2023).

4.2 DISTRIBUICAO GEOGRAFICA E INSTITUCIONAL DOS DEPOSITOS

Ao todo, 187 instituigdes depositaram genomas de Fusarium no NCBI, desse grupo,
118 possuem dois depositos ou menos. Essa distribuicdo fragmentada evidencia a diferenca
entre a producdo em larga escala dos grandes centros e as submissdes esporadicas de grupos
menores. Além disso, esse desequilibrio sugere que a disponibilidade dos dados atende a
prioridades econdmicas centrais, criando barreiras técnicas para pesquisadores de regides
periféricas e dificultando a participagdo daquelas que ndo possuem infraestrutura

computacional desenvolvida para também realizar sequenciamentos (Stefanoudis et al., 2021).
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Ao avaliar os dados institucionais e geograficos observou-se uma concentracao de dados
gendmicos do género Fusarium em um numero reduzidos de paises. Apenas 6 (seis) instituigdes
possuem uma concentracao de depositos evidentemente maior que as demais (Quadro 3), além
disso, dentre todas as instituigdes, as que possuem maior participacao estao localizadas no
hemisfério norte, principalmente na América do Norte e Europa ocidental (Figura 1). Essa
lideranca evidencia que os recursos gendmicos do género Fusasrium s3o gerados
majoritariamente por grandes consorcios de pesquisa situados no Norte Global. A presenga
dessa desigualdade demonstra o historico dominio dessas nagdes sobre a ciéncia, que realiza

estudos gendmicos em espécies que muitas vezes sdo nativas de regides subdesenvolvidas

(Marks et al., 2021).

Quadro 3 — Dez instituigdes com maior volume de depodsitos de genomas do género Fusarium

no NCBI.
Submitter Pais n’ %
USDA (U.S. Dept. of Agriculture) Estados Unidos | 253 | 13,15
Wageningen University and Research Paises Baixos 249 | 12,95
AGRIBIO, CENTRE FOR AGRIBIOSCIENC Australia 202 | 10,50
University of California, Davis Estados Unidos | 196 | 10,19
University of Warmia and Mazury in Olsztyn Polonia 160 | 8,32
University of Amsterdam Paises Baixos 119 | 6,18
University of Florida Estados Unidos | 61 3,17
Boosting Plant-Endophyte Stability, Compatibility and 45 2,34
Dinamarca

Performance across scales (BestPass)

University of California, Riverside Estados Unidos | 25 1,30
Colorado State University Estados Unidos | 23 1,18

Fonte: elaboragdo propria, 2026.
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Figura 1- Depositos de Genomas do género Fusarium no NCBI

Depdsitos de Genomas no NCBI

= 4

* N° Genomas
l 253

Fonte: elaboragéo propria, 2026.

Essa centralizacdo geografica torna-se ainda mais critica quando confrontada com a
epidemiologia global das fusarioses. A ocorréncia de infec¢des e os prejuizos agricolas sdo
significativamente maiores em regides tropicais e subtropicais (Fones ef al., 2020; Goda et al.,
2025). Surtos recentes, como a dispersao da espécie Fusarium odoratissium (anteriormente
classificado como F. oxysporum f. sp. cubense Raga Tropical 4 — TR4), concentram-se na
América Latina, Sudeste Asiatico e Africa (Maymon et al., 2020; Acuiia et al., 2022).

Esse cenario evidencia uma contradi¢do no fluxo de conhecimento cientifico, onde a
biodiversidade do microrganismo e os impactos econdomicos localizam-se predominantemente
no Sul Global, enquanto os centros de sequenciamento e analise gendmica permanecem
majoritariamente no Norte Global (Haelewaters, Hofmann e Romero-Olivares, 2021; Marks et
al., 2021). Sob a perspectiva da abordagem da Satide Unica, essa assimetria torna-se
preocupante, uma vez que a limitagdo da capacidade genOmica local em regides mais
severamente afetadas pode retardar a identificacdo de variedades emergentes e monitoramento
de micotoxinas. Esse cendrio compromete ndo apenas a seguranga alimentar, mas também a
vigilancia em satide publica, ampliando riscos em escala global (Bugingo et al., 2025; Goda et
al., 2025).

O cruzamento desses dados também evidencia a presenga do fendmeno descrito como
“Ciéncia de Paraquedas” (Parachute Science). Essa pratica ¢ caracteriza pela atuagdo de

pesquisadores de nagdes de alta renda que utilizam amostras bioldgicas do Sul Global, sem
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estabelecer colaboragdes relevantes ou promover a transferéncia de tecnologia para cientistas
locais (Haelewaters, Hofmann e Romero-Olivares, 2021; Stefanoudis et al., 2021). No contexto
do género Fusarium, esse cenario sugere que paises mais diretamente impactados pelas doengas
associadas a esses microrganismos ainda dependem, em grande parte, de infraestrutura
cientifica exdgena para o diagnostico e a caracterizacdo de surtos em seus territorios. Essa
dindmica contribui para a manuten¢do de um ciclo de dependéncia tecnoldgica entre paises em
desenvolvimento e nagdes com maior capacidade cientifica e econdmica, especialmente no que
se refere a geragao e a analise de dados genomicos (Haelewaters, Hofmann e Romero-Olivares,
2021; Marks et al., 2021). Este fendmeno, descrito como “ciéncia de paraquedas”, limita o
fortalecimento de competéncias locais em areas estratégicas, como a bioinformatica e a
gendmica, que sdo essenciais para o desenvolvimento de respostas rapidas, autonomas e
sustentaveis frente a emergéncias fitossanitarias (Stefanoudis et al., 2021).

Por fim, percebe-se que essa concentracdo geografica possui relacdo com o legado
colonial da ciéncia, onde a biodiversidade ¢ tratada como matéria-prima a ser extraida das ex-
colonias para processamento nos centros desenvolvidos. A consequéncia direta dessa condigao
estd nos resultados, visto que grandes centros, como a USDA (United States Department of
Agriculture), tendem a priorizar espécies que ameacam commodities de exportacao,
negligenciando a pesquisa genética de cepas endémicas que afetam a agricultura de subsisténcia

nas regioes tropicais (Marks et al., 2021).

REPRESENTATIVIDADE TAXONOMICA DO ACERVO

Quando observado quantos genomas depositados cada uma das espécies possui (Tabela
1), observa-se que had uma predominancia expressiva de dados vinculados ao complexo de
espécies F. oxysporum. A literatura indica que essa concentragao estd diretamente relacionada
a ampla dispersdo global e ao elevado impacto econdmico das linhagens fitopatogénicas
associadas a esse género. Nos ultimos anos, por exemplo, a emergéncia da espécie Fusarium
oxysporum f. sp. cubense raca Tropical 4 (TR4), atualmente classificada como a espécie
Fusarium odoratissimum (Maymon et al., 2020), impulsionou a formagdo de consoércios
internacionais voltados ao sequenciamento em larga escala de seus isolados. O objetivo central
desses esforcos tem sido a identificacdo de marcadores associados a resisténcia, bem como o
aprimoramento do rastreamento epidemiologico em escala global, o que resultou em um
aumento expressivo no volume de depdsitos dessa variedade em bancos de dados publicos

(Maymon et al., 2020; Meng et al., 2024; Bugingo et al., 2025).



Tabela 1 Distribuicdo de Genomas x espécies

n° genomas ao elecionar

Taxon
taxon
F. oxysporum 800
F. asiaticum 257
F. graminearum 130
F. verticillioides 60
F. proliferatum 37
F. equiseti 26
F. fujikuroi 24
F. solani 21
F. circinatum 19
F. lateritium 16
F. avenaceum 14
F. culmorum 14
F. commune 12
F. falciforme 10
F. poae 10

F. xylarioides

F. virguliforme

F. odoratissimum
F. annulatum

F. tricinctum

F. cortaderiae

F. pseudograminearum
F. redolens

F. subglutinans

F. austroamericanum
F. boothii

F. meridionale

F. sambucinum

F. sporotrichioides
F. temperatum

F. venenatum

F. langsethiae

F. longipes

F. nygamai

F. sacchari

F. tucumaniae

F. ussurianum

F. vorosii

F. acaciae-mearnsii

()

F. zealandicum

N SN O SN S N S S SRV, BV, BV, RV, RV, BV, BV, BV, o) Sie) NEN BEN R JliNe RiNe)

[
N

1

Nota: “(...)” indica taxons que possuem menos de 3 genomas sequenciados cada.
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Fonte: elaboragdo propria, 2026.

Em seguida F. asiaticum e F. graminearum possuem, respectivamente, as maiores
concentragdes de sequéncias depositadas. Suas principais agcdes sdo a causa de giberela em
cereais de inverno, como trigo e cevada, e, diferente do F. oxysporum, a preocupacao com essas
espécies ndo ¢ a morte da planta, mas a contaminacdo dos graos por micotoxinas produzidas
pelas mesmas, como a deoxinivalenol (DON) e a zearelenona. A demanda da industria de
alimentos e bebidas, principalmente o setor cervejeiro, por matérias primas livres de
contaminagdo direcionou pesquisas € mapeamento desses fungos, visando reduzir prejuizos
bilionarios no setor (Mueller et al., 2020; Valverde-Bogantes et al., 2020).

Além do impacto direto na producao, esse volume de dados ¢ aumentado por barreiras
comerciais ndo tarifarias. A imposicdo de legislacdes sanitarias pela Unido Europeia
estabeleceu limites maximos de toxinas presentes em produtos importados, o que forcou os
paises exportadores a implementarem técnicas de vigilancia mais robustas, incluindo a
gendmica. Nesse contexto, o sequenciamento de DNA se destacou como uma metodologia
industrial capaz de monitorar a estrutura genética de populagdes micotoxicas e garantir a
certificagdo de cargas para a exportacdo. Isso explica a desproporcdo entre os dados dessa
espécie em comparagdo com patdgenos que nao afetam produtos de base globais (Streit ef al.,
2013; Tadei et al., 2020; Ekwomadu, Akinola e Mwanza, 2021).

Em contrapartida, observa-se uma acentuada negligéncia taxondmica para a vasta
maioria das espécies do género. Do grupo de 268 espécies que apresentam baixa
representatividade, ou seja, menos de quatro genomas, a maioria excessiva ,193 espécies
(72,01%), conta com apenas um unico deposito disponivel no banco de dados. Essa distribui¢ao
evidencia uma lacuna no conhecimento sobre a real diversidade do género. Centenas de
espécies descritas, muitas delas com relevancia clinica e ecologica, possuem poucos genomas
depositados. Essa observacao utilitarista sugere que o banco de dados atual ndo representa o
género Fusarium como um todo, mas sim um recorte das demandas do agronegocio. Espécies
como F. solani e F. dimerum, frequentemente associadas a infec¢des humanas, sdo sub-
representadas quando comparadas aos fitopatdogenos mais relevantes, revelando uma
negligéncia da gendmica médica em relagdo a agricola (Al-Hatmi, Meis e De Hoog, 2016;
Nikitin et al., 2023).

A assimetria entre a ampla disponibilidade de genomas de fitopatogenos e a escassez de
dados gendmicos provenientes de isolados clinicos evidencia uma lacuna na aplicagao pratica

dos principios da Satde Unica nos bancos de dados ptiblicos (Armer et al., 2024). A priorizagio
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de espécies associadas a elevado impacto econdomico, em detrimento de patdogenos humanos
oportunistas, sugere que a producdo genomica atual tem sido majoritariamente orientada por
demandas imediatas do setor agricola, limitando o monitoramento sistematico de linhagens que
representam riscos emergentes a saude publica (Bugingo et al., 2025). Sob uma perspectiva
evolutiva, a caracterizacdo do genoma core de linhagens ainda pouco exploradas torna-se
fundamental para antecipar a emergéncia de novas doencas zoondticas e infec¢des fungicas
resistentes, reforcando a necessidade de uma abordagem verdadeiramente integrada entre os
diferentes dominios da Satde Unica (Saenz et al., 2020; Gomez-Chavarria, Rua-Giraldo e
Alzate, 2024).

Por fim, essa preferéncia gendmica em hospedeiros agricolas cria uma lacuna
epidemioldgica perigosa. Estudos recentes alertam para a plasticidade do género Fusarium,
onde linhagens ambientais podem afetar hospedeiros do reino Plantae e Animalia. A falta de
genomas de referéncia para essas espécies dificulta a deteccao precoce de eventos de transi¢ao
entre hospedeiros (spillover). Se ndo houver conhecimento sobre a biodiversidade do fungo, a
vigilancia sanitdria se mantém dependente das agdes apds a infeccdo do patdogeno, incapaz de
prever surtos causados por linhagens generalistas que escapam do monitoramento focado em

culturas especificas (Letko ef al., 2020; Armer et al., 2024).

4.4 EVOLUCAO TEMPORAL E TECNOLOGIAS DE SEQUENCIAMENTO

Quando observado os dados referentes a data de deposito, os primeiros genomas foram
depositados simultaneamente no dia 21 de novembro de 2008, pelo International Gibberella
zeae Genomics Consortium, sendo dois genomas de F. graminearum e um de F. verticillioides.
Ap6s isso houve um periodo de hiato, até que em 2014 os nlimeros comegaram a subir, assim

como representado no Grafico 1.
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Grafico 1 — Genomas de Fusarium depositados anualmente no NCBI.
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Fonte: elaboracao propria, 2026.

No periodo de 2019 a 2021 foi observado um pico de genomas depositados, atingindo
valores expressivos de até 482 em um unico ano. Essa diferenca pode ser relacionada como
uma resposta a detecg@o e disseminacao da espécie F. odoratissium nas Américas e no Oriente
médio. A emergéncia fitossanitaria ocasionou uma forga-tarefa e cientifica que resultou no
sequenciamento acelerado de isolados para rastreamento de indculo (Acufia et al., 2022;
Maymon et al., 2020). Esse aumento expressivo ndo pode ser atribuido apenas a urgéncia
fitossanitaria, mas reflete, sobretudo, a maturidade tecnologica alcangada na era pos-genomica
(Rampersad, 2020; Bugingo et al., 2025). O marco inicial dessa trajetoria foi a conclusdo do
Projeto Genoma Humano, em 2003, cujo desenvolvimento demandou aproximadamente 13
anos e elevados investimentos financeiros, utilizando tecnologias de sequenciamento de
primeira geragdo, como o método de Sanger (Armer et al., 2024; Terp et al., 2025).

A partir desse periodo, a transi¢do para as plataformas de Sequenciamento de Nova
Geracao (NGS) e, mais recentemente, para tecnologias de leituras longas (long-reads),
promoveu uma mudanga substancial na escala e na complexidade da pesquisa micoldgica
(Badet et al., 2020; Rampersad, 2020). A reducao significativa dos custos de sequenciamento,
unida ao aumento da capacidade de armazenamento e da analise de grandes volumes de dados,
possibilitou que a comunidade cientifica avangasse nos estudos baseados em sequenciamentos
de isolados para abordagens de pangendmica e vigilancia gendmica em tempo real (Bornstein
et al.,2023; Meng et al., 2024). Dessa forma, o que anteriormente representava um esfor¢o de

décadas voltado a um tUnico organismo passou a ser um processo automatizado e de alto
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rendimento, capaz de sequenciar centenas de isolados em curtos intervalos de tempo (Armer et
al., 2024; Terp et al., 2025).

Essa dinamica produtiva ¢ observada pelos dados avaliados por esse trabalho, pois
notou-se que centenas de registros possuem datas de depositos idénticas. Esse padrdo indica
que o crescimento do acervo gendomico do género Fusarium foi impulsionado pela atuacdo de
consorcios internacionais de pesquisa, prevalecendo sobre os depdsitos isolados por instituigdes
individuais (Rampersad, 2020; Armer et al., 2024). Esses consorcios se configuram como
aliancas estratégicas entre dezenas de laboratorios e universidades que compartilham
financiamento, amostras e infraestrutura computacional de alto desempenho (Ceri e Pinoli,
2020; Haelewaters, Hofmann ¢ Romero-Olivares, 2021; Bornstein et al., 2023).

Quando observamos o novo crescimento em 2024, ¢ possivel relacionar a “Era
Pangenomica” e a atuacdo de agentes governamentais como a USDA, a maior depositante desse
periodo. Diferente do pico de 2020, provavelmente focado em isolados unicos, a nova tendéncia
procura um sequenciamento populacional massivo, para compreender a diversidade de genes
acessorios da espécie. Nesse periodo houve a criagdo do FoPGDB (Fusarium oxysporum
Pangenome Database), o que exemplifica esse movimento, onde centenas de linhagens sdo
sequenciadas simultaneamente para compreender os mecanismos gendmicos ¢ a plasticidade
da espécie (Badet et al., 2020; Meng ef al., 2024).

J& quando se observa as metodologias de sequenciamento, nota-se a expressiva
dominancia do Illumina. Alguns sequenciamentos combinaram técnicas de short e long-reads,
mas a grande maioria utilizou short-reads para obtenc¢ao do genoma, assim como demonstrado
na Tabela 2. Essa dominancia de técnicas de leituras curtas explica a alta fragmentagdo
observada nos resultados de qualidade dos genomas (o N50). Esse padrdo traz prejuizos para
analises, pois a dominancia de leituras curtas dificulta a identificacdo de regides repetitivas e
telemétricas do genoma, resultando na omissdo de clusters génicos de viruléncia localizados
em regides cromossOmicas instaveis, justamente as que conferem diferenciacao de hospedeiro

em cepas de Fusarium (De Maio et al., 2019; Smits, 2019).

Tabela 2 — Distribui¢do das tecnologias de sequenciamento utilizadas nos genomas do género

Fusarium depositados no NCBI

Métodos de Sequenciamento
Agrupados
[llumina (Short-reads) 1612
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PacBio (Long-reads) 95
Oxford Nanopore (Long-reads) 74
Sequenciamento Combinado 104
Outros 19
Nao declarado 19

Fonte: elaboragdo propria, 2026.

Contudo, estudos recentes indicam um promissor avango tecnologico. A adogdo de
sequenciamentos de leituras longas de alta fidelidade, como PacBio e Nanopore, viabilizam a
obtencdo de montagens T2T (telomero-a-teldomero), resultando no fechamento de genomas
completos sem lacunas (Terp et al., 2025). Essa transicao de tecnologias ¢ imprescindivel para
que os bancos de dados tenham informagdes mais relevantes e detalhadas, visto que a
predominancia de técnicas de short-reads preenche o banco de dados com informagdes que
podem ndo ser tdo relevantes quando se procura analisar dados especificos (Smits, 2019).

Historicamente, desde o inicio do Projeto Genoma Humano, em 1990, a inovagdo
tecnologica tem impulsionado avangos significativos nas metodologias de sequenciamento,
culminando no amplo dominio das técnicas de segunda geracdo, baseadas em short-reads, ao
longo das ultimas décadas (Hook e Timp, 2023). O desenvolvimento de plataformas de alto
rendimento e baixo custo, como a Illumina, promoveu uma revolugdo na epidemiologia e na
gendmica microbiana, ao possibilitar a geracdo de milhdes de leituras com elevada precisdo
(De Maio et al., 2019). Entretanto, apesar de sua ampla aplicagdo, o sequenciamento por leituras
curtas, geralmente inferiores a 300 pares de bases, apresenta limitagdes estruturais, sendo
frequentemente incapaz de construir de forma completa regides gendmicas complexas ou
altamente repetitivas (De Maio ef al, 2019; Hook e Timp, 2023). Nesse contexto, a
consolidagdo de tecnologias de terceira geracdo, fundamentadas no sequenciamento de
moléculas tnicas e obtidas de leituras longas, representadas principalmente pelas plataformas
Pacific Biosciences (PacBio) e Oxford Nanopore Technologies (ONT), permitiu superar essas
barreiras de montagem, viabilizando a resolugdo de genomas anteriormente inacessiveis quando
analisados exclusivamente com dados de segunda geracdo (De Maio et al., 2019; Terp et al.,

2025).
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4.5 QUALIDADE TECNICA DAS MONTAGENS E INTEGRIDADE GENOMICA

4.5.1 Analise de N50 e Contigs

Inicialmente foi avaliado o nivel de montagem dos genomas, com isso notou-se que a
diferenca entre eles ¢ expressiva, sendo a maioria dos genomas classificados como rascunho,
enquanto apenas 115 (cerca de 5,98% do total) estdo completos ou montados

cromossomicamente, como apresentado no Quadro 4.

Quadro 4 — Nivel de montagem dos genomas de Fusarium no NCBI

o

Assembly Level | n

Contig 710
Scaffold 1098
Chromosome 82

Complete Genome |33

Fonte: elaboragdo propria, 2026.

Essa avaliagdo mostra uma dominancia de genomas nao finalizados. A vasta maioria
dos depositos encontra-se em estagio de Contig ou Scaffold. No contexto de um sequenciamento
gendmico, um contig ¢ definido como uma sequéncia continua de DNA resultante da
sobreposi¢ao direta de leituras sem a presenca de lacunas fisicas, ja scaffold consiste no
ordenamento e na orientacdo desses contigs, incluindo regides com bases desconhecidas que
sinalizam a existéncia de lacunas na sequéncia fisica (Khayi ef al., 2023). Essa prevaléncia de
rascunhos, ou draft genomes, pode ser uma consequéncia direta do que vimos anteriormente, a
limitacdo dos métodos utilizadas no sequenciamento (De Maio et al., 2019). A incapacidade
das short-reads em detectar regides repetitivas e teloméricas resultam em montagens onde a
informacao genética, apesar de presente, necessita de anotacao e contexto cromossomico (De
Maio et al., 2019; Terp et al., 2025).

Além disso, é possivel observar nas Figuras 2 e 3 o grau de contiguidade desses
genomas. Para compreender melhor esses dados, ¢ importante destacar que o N50 de contigs
mensura a extensao média de segmentos continuos de nucleotideo, ja 0 N50 de scaffolds avalia

a sequéncia ja montada, porém nao continuo, onde ha a unido de contigs com alguns espacos
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ndo preenchidos dentro do genoma. Essa diferenca ¢ fundamental pois a similaridade entre os
graficos confirma a baixa variagdo dos genomas neste banco de dados.

Nas Figuras 2 e 3, o eixo X apresenta, em quilobases (kb), a distribui¢ao dos valores de
N50 para os contigs e para scaffolds. Estes valores sdo organizados em intervalos de classe,
onde cada barra representa a frequéncia de genomas cujas montagens apresentam determinado
nivel de contiguidade. Ambas as escalas demonstram uma distribui¢do assimétrica a esquerda,
evidenciando que a vasta maioria dos depositos possui N50 inferior a 370 kb. Essa métrica ¢
um indicador critico da qualidade das montagens, pois valores mais baixos para o eixo X
refletem em genomas altamente fragmentados, tipicos de sequenciamento de leituras curtas

(short-reads) que falharam em resolver regides complexas.

Figura 2 — Estatisticas de Montagem: N50 dos Contigs
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Fonte: elaboragdo propria, 2026.



Figura 3 - Estatisticas de Montagem: N50 dos Scaffolds
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Fonte: elaboragéo propria, 2026.

Essa similaridade evidencia que para a maior parte do acervo, o processo de scaffolding
ndo obteve um éxito significativo em conectar os fragmentos de contig. Isso demonstra que os
genomas disponiveis ndo representam cromossomos estruturados, mas sim conjuntos de contigs
1solados, confirmando a limitagdo das tecnologias de short-reads em lidar com regides
complexas sem gerar quebras de sequéncia.

Com objetivo de bioprospeccdo e estudos evolutivos, essa alta fragmentagdo acarreta
riscos para as andlises. A descontinuidade da sequéncia pode interromper fases de leitura aberta
(ORFs) e ocultar clusters biossintéticos inteiros, frequentemente localizados em regides
subteloméricas de dificil montagem. Consequentemente, as andlises de sintenia génica e a
identificacdo de efeitos de viruléncia tornam-se inviaveis ou pouco confidveis, limitando o
potencial de reutilizacdo desses dados para o desenvolvimento de novas biotecnologias (Smits,

2019; Rampersad, 2020).

4.5.2 Implicacdes para a Gendomica Comparativa

A andlise das propriedades fisico-quimicas e estruturais, mostradas nesse tdpico,

fornece indicadores fundamentais sobre a composi¢do taxondmica do banco de dados.
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Na Figura 4, observa-se uma estabilidade no conteudo GC, com uma concentragdo
evidente de 1.213 genomas na faixa entre 47,3% e 48,2%. Essa homogeneidade confirma a
robustez da identificacdo taxondmica das amostras, visto que o conteido GC ¢ uma assinatura
evolutiva altamente conservada do género (Khayi ef al., 2023). A auséncia de outros picos ou
maior dispersdo ¢ uma evidéncia de que o banco de dados, apesar de fragmentado, ndo apresenta

sinais evidentes de contaminagdo por outros organismos, como bactérias ou outros fungos.

Figura 4 — Distribui¢ao de Contetido GC (%)
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Fonte: elaboragdo propria, 2026.

Por outro lado, a distribui¢do do tamanho dos genomas (Figura 5) revela um
comportamento estatistico bimodal, refletindo a diversidade de espécies no banco de dados. O
pico evidente na faixa de 37 a 39 Mb ¢ consistente com o perfil gendmico do Complexo de
Espécies Fusarium graminearum (FGSC), caracterizada por genomas compactos € de menor
plasticidade (Ma et al., 2010). Em contraste, a dispersdo dos dados observada entre 47 Mb e 54
Mb corresponde aos complexos Fusarium oxysporum (FOSC) e Fusarium solani (FSSC), os
quais os genomas sdo expandidos pela presenga significativa de cromossomos acessorios €

elementos repetitivos (Ma et al., 2010; Navasca et al., 2025).
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Figura 5 — Tamanho total das Sequéncias
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Fonte: elaboragdo propria, 2026.

Essa variagdo de tamanho impacta diretamente a gendmica comparativa. A existéncia
de linhagens compactas (~37 Mb) e expandidas (>50 Mb) no mesmo acervo exige cuidado na
escolha dos genomas de referéncia, pois o alinhamento global entre esses grupos ¢é dificultado
pela auséncia de sintenia génica em regides acessorias, onde normalmente estdo localizados

caracteristicas de patogenicidade de cada espécie (Ma et al., 2010; Meng et al., 2024).

4.5.3 Status da Anotacao Génica

Dos 1923 genomas selecionados, apenas 261 possuem informagdes referentes a
contagem total de genes e genes codificadores de proteinas.

A utilidade pratica de um genoma sequenciado esta, principalmente, na qualidade da
sua anotacdo funcional. A analise desse trabalho mostra que uma parcela significativa dos
depositos no NCBI consiste apenas em sequéncias nucleotidicas brutas, ndo possuindo arquivos
de coordenadas gendmicas ou anotagdes funcionais. Essa deficiéncia dificulta a extracdo de
informagdes biologicas relevantes, pois embora as informagdes brutas sejam acessiveis, a

localizagao de clusters de interesse biotecnoldgico ou de genes de viruléncia se mantem oculta
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para a maioria dos pesquisadores, principalmente aqueles que ndo possuem pipelines de
predicdo in silico (Smits, 2019; Bornstein et al., 2023).

Mesmo nos casos em que a anotagdo esta presente, observa-se uma dependéncia de
preditores automaticos, como o pipeline NCBI Gnomon, um sistema de predi¢cdo de genes que
integra evidéncias de multiplas fontes, incluindo predi¢des ab initio, homologia de proteinas e
dados transcritos. Apesar do Gnomon constituir a base de grande parte das anotacdes
disponiveis no banco de dados GenBank, seus algoritmos, apesar de eficientes para genes
conservados, ndo apresentam bom desempenho para predizer regides de patogenicidade
(Djossou, Ouedraogo e Ouangraoua, 2024). Essas regides sdo caracterizadas por proteinas
pequenas, ricas em cisteina e altamente variaveis, muitas vezes localizadas em regides
genOmicas escuras (genomic dark matter) ou fragmentadas. A auséncia de uma curadoria
manual ou validagdo experimental resulta em um banco de dados poluidos por genes hipotéticos
ou com fungdes erroneamente atribuidas por técnicas ndo eficientes (Smits, 2019; Rampersad,
2020).

Do mesmo modo, a bioprospec¢do de novos metabodlitos secundarios e o
desenvolvimento de fungicidas baseados em novos alvos moleculares sdo altamente
prejudicados. O pesquisador se depara com uma contradi¢do: o Big Data de Fusarium existe,
mas a informacao funcional necessaria para transformar dados em produtos € escassa e pouco
confiavel. Isso refor¢a a necessidade urgente de uma mudanga de paradigma, saindo de uma
corrida por mais genomas para um esforco comunitario de melhores genomas, priorizando
anotagdes experimentais e reanalise dos dados ja existentes utilizando ferramentas modernas

(Ma et al., 2013; Smits, 2019).

4.6 CARACTERIZACAO GENICA E FUNCIONAL

Como visto anteriormente, do nimero total de genomas (1.923), 261 possuem notagdo
relacionado a genes, tanto para pseudogenes quanto para genes codificadores de proteina. Para
analisar a distribuicdo desses dados, a Figura 6 apresenta o nimero total de genes identificados
nessas amostras através de um grafico boxplot. A utilizacao dessa representagao, dividida em
quartis, € importante para compreender a variabilidade e a dispersao do conteudo génico dentro

do acervo.
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Figura 6 — Distribuicdo do nimero de genes totais e genes codificadores de proteina nos

genomas de Fusarium anotados no NCBL
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Fonte: elaboragao propria, 2026.

Ao analisarmos as extremidades da distribui¢do, observa-se um contraste que reflete a
qualidade técnica discutida nos topicos anteriores. No limite inferior encontram-se genomas
com menos de 13.300 genes. Esse baixo valor ¢ indicador direto de que a fragmentacao das
montagens impediu uma predi¢do génica completa, resultando em depositos onde parte da
informacao bioldgica foi perdida. Em oposi¢ado, o limite superior e os valores atipicos (outliers)
revelam depositos que chegam a atingir 32.000 genes. Esses casos extremos representam
montagens de altissima qualidade, normalmente a nivel cromossomo, ou espécies que possuem
naturalmente uma maior complexidade gendmica.

Uma observagdo importante encontra-se no bloco central, formado pelo intervalo entre
o primeiro e o terceiro quartil. Nota-se uma expressiva proximidade entre esses valores, que se
situam em uma faixa estreita entre 13.300 e 16.500 genes. Essa semelhanga demonstra uma
forte predominancia de genomas com conteudo génico equivalente, sugerindo a existéncia de
um padrdo para o género Fusarium no NCBI. Essa estabilidade nos dados centrais ¢
fundamental, pois indica que, apesar das limitacdes das tecnologias de short-reads, a maioria
dos depdsitos que conseguem superar a barreira da fragmentagdo inicial apresenta um
inventario robusto e consistente de genes. Tais informagdes validam a confiabilidade desse

acervo central para estudos de gendmica funcional e para a prospeccdo de genes de viruléncia.
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Em sequéncia, buscou-se mapear o arsenal patogénico do género. A Figura 7 apresenta

o ranking do n° gene de viruléncia identificados nos genomas de referéncia anotados,

permitindo uma visdo comparativa do potencial de ataque entre as diferentes espécies.

Figura 7 — Ranking quantitativo de fatores de viruléncia identificados em genomas de
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Observa-se uma distribuigdo consistente entre os taxons analisados, com a maioria dos
isolados mantendo uma contagem média proxima a 1.680 genes, representada no grafico pela
linha de tendéncia azul. Espécies de elevado impacto fitossanitario e clinico, como F.
odoratissimum e F. proliferatum, destacam-se no topo do ranking com contagens que
ultrapassam os 1.700 genes de viruléncia. Em contrapartida, espécies como F. zealandicum
apresentam os menores volumes identificados.

Essa estabilidade quantitativa, mesmo que em espécies filogeneticamente distantes,
sugere a existéncia de um conjunto central (core set) de mecanismos de infeccdo altamente
conservado no género (Gomez-Chavarria, Rua-Giraldo e Alzate, 2024; Bugingo et al., 2025).
A decisdo de realizar o mapeamento sem a imposicao de um limiar rigido de identidade permitiu
capturar a amplitude total desse arsenal, revelando que o género Fusarium compartilha um
arsenal patogénico central consolidado. Tais resultados refor¢am a versatilidade do fungo em
infectar diferentes hospedeiros, fundamentada em um repertorio genético vasto e diversificado,
essencial para o sucesso da infec¢do e enfretamento das defesas do hospedeiro (Ma et al., 2010;
Armer et al., 2024).

Em seguida, a Figura 8 detalha o perfil de conservagdo dos fatores de viruléncia mais
frequentes entre as espécies de Fusarium analisadas. No grafico, as cores indicam o nivel de
semelhanga proteica com o banco de dados PHI-base, os tons de verde representam uma
identidade elevada, permitindo visualizar um arsenal patogénico central que é compartilhado
por quase todos os isolados. Essa alta conservagao revela quais genes sdo essenciais para que o
género consiga invadir o hospedeiro e iniciar a infec¢do com sucesso, independentemente da

espécie.

Figura 8 — Mapa de calor (heatmap) da conservagdo dos 20 fatores de viruléncia com maior

identidade média entre genomas de referéncia de Fusarium.
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Legenda
ID Gene ID Gene ID Gene ID Gene ID Gene
A | FgCdci2 |E| GzHMGO002 I | Cnb1 |M| CAM Q| Bmhi
B | BcactA F| ELP3 J | Cnal |N| Gbb2 R | Fgistl
C | FgSNX3 G| FGSG00677 K| FGA1 |O| FgVps26 |S | FgCdci1
D | Nap-2mu |H | FgErvi4 L| GET3 | P | Ppgi T | Fgk3

Fonte: elaboracdo propria, 2026.

Para melhor discutir a classificagdo funcional dos genes de viruléncia, principalmente

dos presentes na Figura 8, subdividiu-se entre os seguintes topicos:

Citoesqueleto, morfogénese e secreciio

A base estrutural para a infeccdo ¢ sustentada pela conservagao de genes do
citoesqueleto, essenciais para o crescimento invasivo das hifas. O gene FgCdcl2, que
apresentou identidade média de 99,46% no acervo, codifica uma septina fundamental para a
organiza¢do do anel septal e a citocinese. Estudos em F. graminearum demonstram que a
delecdo deste gene resulta em defeitos graves na morfologia dos conidios e na incapacidade de
penetrar o tecido do hospedeiro, confirmando que a integridade septal ¢ um pré-requisito para
a viruléncia (Chen et al., 2016).

De forma complementar, o gene da actina BcactA (99,08% de similaridade média) ndo
atua apenas na estrutura celular, mas ¢ determinante para a secrecdo de enzimas. A alta
conservagao deste gene corrobora dados funcionais que ligam o citoesqueleto de actina ao
transporte vesicular de enzimas degradadoras da parede celular (CWDEs), sugerindo que o

mecanismo de secre¢do de viruléncia é preservado em todo o género (Li ef al., 2020).

Logistica Intracelular e Trafego de Vesiculas

A eficiéncia do ataque fungico depende de uma logistica interna precisa, evidenciada
pela conservacdo de complexos de trafego de membrana. O complexo Retrémero,
representados pelos genes FglVps26 (97,48%) e FgSNX3 (98,98%), € crucial para a reciclagem
de receptores. Zheng et al. (2016) demonstraram que o gene FgVps26 ¢ vital para o transporte
retrogrado do endossomo para o Golgi, sendo que sua auséncia impede a correta localizagao de
proteinas de fusdo e bloqueia a patogenicidade. Da mesma forma, o gene FgSNX3, que contém
um dominio PX de ligacdo a fosfolipidios, orquestra o trafego dependente de membranas,
essencial para o desenvolvimento fingico (Lou ef al., 2021).

Ainda na via secretora, destaca-se o receptor de carga do reticulo endoplasmatico,

codificado pelo gene FgErvi4 (98,46%). Sun et al. (2022) estabeleceram que este gene regula
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especificamente a exportagdo de proteinas, influenciando diretamente a producdo da
micotoxina deoxinivalenol (DON) e a viruléncia. Adicionalmente, o gene GET3 (97,86%), uma
ATPase da via GET, garante a inser¢do correta de proteinas “tail-anchored” na membrana, um
processo que ¢ indispensavel para a resposta ao estresse € o desenvolvimento pleno do patogeno

(Liu et al., 2024).

Sinaliza¢ao, Percep¢cao Ambiental e Resposta ao Estresse

A capacidade do hospedeiro reconhecer o ambiente ¢ mediada por sensores altamente
conservados. A proteina G alfa, codificada pelo gene FGAI (97,86%), atua na regulacdo dos
niveis intracelulares de cAMP. A interrupcdo desse gene em cepas F. oxysporum reduz a
patogenicidade e a resisténcia ao choque térmico (Jain et al., 2002), indicando que este
transdutor de sinal ¢ uma peca-chave para a adaptacdo térmica do fungo durante a infeccao.
Paralelamente, a proteina G beta-like ndo canonica, Gbb2 (97,50%), desempenha um papel
distinto na regulacdo de metabdlitos secundarios, sendo associada a biossintese de fumosinas
em F. verticillioides (Yan & Shim, 2019).

A integracdo desses sinais ocorre através de “hubs” regulatorios como a proteina 14-3-
3, codificada pelo gene Bmhl (97,26%). Ren et al. (2022) revelaram que o gene Bmhl interage
com a trealase neutra (Nthl) para modular o metabolismo energético sob estresse osmotico e
térmico, funcionando como um mecanismo de sobrevivéncia frente a fungicidas e defesas da
planta. J4 a sinalizagdo por célcio, mediada pela calmodulina (CAM, 97,56%), compde uma
maquinaria basal conservada que permite ao fungo responder a flutuagdes i0nicas no sitio de

infeccao (Nguyen et al., 2008).

Integridade da Parede e Micotoxinas

Por fim, a coordenacdo entre crescimento e producdo de toxinas ¢ regida por quinases e
fosfatases. O gene Fgk3 (97,00%), um ortdélogo da glicogénio sintase quinase (GSK3), ¢
descrito por Qin ef al. (2015) como um regulador mestre que controla tanto a acumulagao de
glicogénio quanto a producao de DON. A relevancia bioldgica desse gene ¢ tdo expressiva que
mutantes deletados perdem completamente a capacidade de produzir a toxina e infectar
espiguetas de trigo.

Em contrapartida, o gene da fosfatase Ppgl (97,30%) integra o complexo STRIPAK,

essencial para a via de integridade da parede celular (CWI). Chen ef al. (2023) demonstraram
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que o gene Ppgl regula a fusdo hifal e a resposta a estresse oxidativo, garantindo que a parede
celular, a primeira linha de contato com o hospedeiro, permaneca funcional durante o ataque.
A alta conservagao de genes, validada funcionalmente pelos estudos encontrados no
banco de dados, confirma que o género Fusarium opera uma plataforma genética de viruléncia
estavel. A redundancia e a preservacdo destes mecanismos moleculares em espécies
filogeneticamente distintas demonstram que o sucesso evolutivo do fungo também reside na
robustez da sua biologia celular basica, capaz de sustentar a patogenicidade em multiplos

hospedeiros.
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5 CONSIDERACOES FINAIS

A anélise dos recursos gendmicos do género Fusarium disponiveis em bases de dados
publicas revela um panorama marcado por assimetrias estruturais que afetam a confiabilidade
e aplicabilidade desse acervo para o avango cientifico e tecnologico. No que se refere a
distribuicao geografica e institucional, observa-se uma concentracao expressiva das submissoes
em paises do Norte Global, com destaque nas instituigdes como a United States Department of
Agriculture (USDA), nos Estados Unidos, e a Wageningen University, nos Paises Baixos. Essa
centralizagdo evidencia um cenario de dependéncia cientifica, no qual regides detentoras de
elevada biodiversidade permanecem subordinadas a infraestruturas externas para o
sequenciamento, diagndstico e andlise de seus proprios recursos bioldgicos.

Em relagdo a representatividade taxondmica, os dados revelam um forte viés em favor
de linhagens associadas a elevado impacto econémico e sanitario. O complexo de espécies F.
oxysporum concentra a maior parte dos genomas depositados, impulsionado principalmente por
emergéncias fitossanitarias, como a raga tropical 4 (TR4), enquanto grande parte da diversidade
do género permanece sub-representada, com a maioria das espécies contando com apenas um
unico genoma disponivel.

Quanto a evolucao temporal das submissdes, observa-se um crescimento acentuado a
partir de 2014, com picos expressivos entre 2019 e 2021, periodo que coincide com a
popularizacdo das tecnologias de sequenciamento de nova geracdo, especialmente aquelas
baseadas na plataforma Illumina. Embora esse avango tenha contribuido para o aumento do
volume de dados disponiveis, a predominancia de metodologias baseadas em leituras curtas
impde limitagdes significativas na resolugdo de regides gendmicas complexas.

Com relacdo a qualidade técnica das montagens, evidencia-se a fragilidade estrutural do
acervo, uma vez que a maioria dos genomas apresenta baixa continuidade, caracterizada por
valores reduzidos de N50, e apenas uma fragdo limitada atinge o nivel de montagem
cromossOomica. Dessa forma, observa-se que a expansdo quantitativa dos bancos de dados nao
tem sido acompanhada por um incremento proporcional na qualidade técnica das sequéncias, o
que reforca a necessidade de curadorias mais rigorosas e da adogao de tecnologias baseadas em
leituras longas para sustentar pesquisas futuras.

Por fim, a caracterizagcdo funcional realizada neste estudo demonstra que existe um
arsenal patogénico central altamente conservado no género. A identificacdo de genes vitais
estaveis, associados ao citoesqueleto, ao trafego intracelular e a regulagdo metabolica, sugere

que a viruléncia de espécies de Fusarium € sustentada por um maquinario molecular robusto.
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Esses achados apontam tais mecanismos conservados como alvos promissores para o
desenvolvimento de inovagdes biotecnologicas de controle, validando a importancia de uma

abordagem integrada de Satude Unica para o monitoramento e mitiga¢io desses patogenos.
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Resumo: O género Fusarium retune fungos filamentosos de elevada
plasticidade ecoldgica, atuando como saproéfitas, fitopatégenos e
agentes oportunistas em humanos e animais. Sua adaptabilidade e
carater trans-reino reforcam sua importancia critica para a saude
publica e 0 meio ambiente. Nesse contexto, objetivou-se discutir a
relacdo desse microrganismo com a Satide Unica (One Health). Para
isso, realizou-se uma revisio narrativa da literatura, analisando
majoritariamente estudos entre 2015 e 2025. A analise apontou que o
Fusarium impacta severamente a agricultura e a seguranca alimentar
via micotoxinas, além de causar infec¢des graves em animais e
humanos. A viruléncia é agravada pela resisténcia aos antiftingicos
azdlicos, conectando o uso de defensivos agricolas a falha terapéutica
em pacientes. Conclui-se que o controle desse fungo exige acdes
multidisciplinares, validando a abordagem de Satde Unica como
essencial para mitigar riscos a satude global.

Palavras-chave: Fitopatogeno. Agricultura. Seguranca Alimentar.
Micotoxina. Resisténcia.

Abstract: The Fusarium genus comprises filamentous fungi with high
ecological plasticity, acting as saprophytes, phytopathogens, and
opportunistic agents in humans and animals. Their adaptability and
trans-kingdom character reinforce their critical importance to public
health and the environment. In this context, the objective was to
discuss the relationship between this microorganism and One Health.
To this end, a narrative review of the literature was conducted,
analyzing mainly studies between 2015 and 2025. The analysis
showed that Fusarium severely impacts agriculture and food security
via mycotoxins, in addition to causing serious infections in animals and
humans. Its virulence is aggravated by resistance to azole antifungals,
linking the use of pesticides to therapeutic failure in patients. It is
concluded that the control of this fungus requires multidisciplinary
actions, validating the One Health approach as essential to mitigate
global health risks.

Keywords: Plant pathogen. Agriculture. Food safety. Mycotoxin.
Resistance.
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1. Introducao

O género Fusarium representa um dos grupos de fungos filamentosos mais
amplamente distribuidos e economicamente importantes no mundo (Wang,
Wang e Sha, 2022). Disperso globalmente no solo e em substratos organicos, ele
atua primariamente como saprofita, desempenhando um papel crucial na
composicdo de matéria organica (Szalinski et al, 2021). No entanto, sua
plasticidade ecolégica permite que diversas espécies desse género atuem como
patégenos oportunistas devastadores, capazes de infectar plantas, humanos e
outros animais, o que lhes confere o status de patogeno trans-reino (Ma et al,,
2013; Saenz et al.,, 2020). Este termo é utilizado para definir um grupo de
microrganismos capazes de ultrapassar barreiras filogenéticas distantes para
infectar hospedeiros pertencentes aos reinos Plantae e Animalia, caracteristica
extremamente presente no género abordado (Navarro-Velasco et al., 2011;
Saenz et al., 2020).

A taxonomia de Fusarium é complexa e tem evoluido com o uso de
ferramentas moleculares como o Multilocus Sequence Typing (MLST), técnica
de facil reproducdo que sequencia multiplos loci de genes conservados,
nomeados como housekeeping, com o objetivo de detectar polimorfismos
nucleotidicos e distinguir isolados com maior precisdo, superando as limitagdes
da identificacdo fenotipica. Dessa forma, atualmente percebeu-se que esse
género é composto por complexos de espécies de dificil distingdo morfolégica
que antes eram consideradas espécies Unicas (Da Rosa et al., 2021; Dallé Da
Rosa et al,, 2018). Os mais prevalentes na pratica clinica e na agricultura sao o
Complexo de Espécies Fusarium solani (FSSC) e o Complexo de Espécies
Fusarium oxysporum (FOSC). O FSSC, por exemplo, é responsavel pela maioria
das infecgcdes invasivas em humanos e animais, demonstrando uma
adaptabilidade térmica e metabdlica notavel (Batista et al., 2020; Gleason,
Allerstorfer e Lilje, 2020; Uemura et al,, 2022). Ja o FOSC se destaca pela
presenca de cromossomos acessorios que determinam a especificidade do
hospedeiro, permitindo causar murcha vascular em mais de cem culturas
agricolas e ser a segunda etiologia mais frequente de fusariose em humanos
(Batista et al,, 2020; Ma et al.,, 2013; Meng et al., 2024; Saenz et al., 2020).

Semelhante ao conceito de patogeno trans-reino, a Saude Unica conecta
universos aparentemente distintos (Navarro-Velasco et al., 2011). O One Health
é uma abordagem integrada que reconhece a interdependéncia fundamental
entre a saidde humana, a saide animal e os ecossistemas relacionados,
promovendo uma colaboragdo multisetorial para enfrentar ameacas sanitarias
complexas que, de forma direta ou indireta, impactam a saide humana (Pettan-
Brewer et al,, 2021). Trata-se entdo de uma definicdo recente, porém crucial,
visto a interconexdo e a necessidade urgente de compreendermos a relagdo
entre o equilibrio dos ecossistemas e o comportamento humano (Saenz et al,,
2020).

Por fim, devido as caracteristicas citadas e ao impacto gerado em diversos
ecossistemas, entende-se que a abordagem da Saude Unica se faz necessaria
para estudar esse género de microrganismos. Este trabalho entdo tem como
objetivo realizar uma revisdao narrativa sobre o género de microrganismos
Fusarium e compreender como ele pode se relacionar ao conceito de Saude
Unica.
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2. Métodos

Trata-se de uma pesquisa bibliografica, fundamentada na analise critica e
reflexiva de estudos previamente conduzidos sobre o tema em questdo. Esse
tipo de abordagem permite a compilacdo e sintese de conhecimentos ja
existentes na literatura cientifica, fornecendo uma base sélida para entender a
complexidade desse patogeno e como ele transita entre diferentes ecossistemas.

A revisao foi construida a partir de uma busca bibliografica ndo sistematica
no banco de dados PubMed (https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/), motor de
busca vinculado ao National Center for Biotechnology Information (NCBI). Para
o levantamento foram utilizadas palavras-chave combinadas como: “Fusarium”,
“One Health”, “pathogenicity”, “mycotoxins” e “fungicide resistance”.

Quanto aos critérios de inclusdo, foram considerados artigos originais,
revisoes de literatura e relatos de caso publicados majoritariamente em inglés.
O recorte temporal abrangeu principalmente os ultimos 10 anos, de modo a
garantir um panorama atualizado que vai desde a classificacdo das espécies até
os problemas mais recentes de resisténcia. Por outro lado, foram excluidos
trabalhos que fugiam do escopo ou que ndo traziam relevancia direta para a
discussio de Satde Unica.

Dessa forma, a analise qualitativa permitiu compreender o cendrio atual do
género Fusarium e relaciona-lo com a Satde Unica, destacando a necessidade de
nvoas estratégias de manejo. Para facilitar a visualizagdo dos dados, as
informagdes foram organizadas em tabelas e a dinamica da resisténcia foi
ilustrada em um fluxograma.

3. Resultados e Discussao

3.1 A perspectiva da Satide Unica

0 conceito de Satde Unica refere-se a uma abordagem integrada que reconhece
a interdependéncia entre a saide humana, animal e ambiental, promovendo
acOes colaborativas entre multiplas dreas, como medicina, veterinaria, saude
publica, ecologia, antropologia, educacdo e outras profissdes relacionadas ao
cuidado comunitario (Brasil, 2024; Pettan-Brewer et al., 2021). Essa abordagem
opera em diferentes escalas, do nivel local ao global, permitindo solugdes
abrangentes e sustentaveis para desafios complexos de saude (Pettan-Brewer
etal, 2021).

O género Fusarium representa um exemplo evidente da necessidade dessa
perspectiva, ja que inclui microrganismos capazes de infectar plantas, animais
e seres humanos, além de impactar diretamente o ambiente (Sdenz et al., 2020).
No contexto agricola, o uso intensivo de fungicidas especialmente os azodis
exerce pressao seletiva que favorece o surgimento de cepas resistentes. Como o
mesmo grupo de compostos é utilizado na medicina humana, a resisténcia
desenvolvida no campo pode chegar ao ambiente clinico, comprometendo o
tratamento de infec¢des fingicas (Batista et al., 2020; Sdenz et al., 2020), como
demonstrado no fluxograma da Figura 1.
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Figura 1
Ciclo de Transmissio e Resisténcia Cruzada de Fusarium.
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Fonte: Elaborado pelo autor (2025).

Do ponto de vista ambiental, o solo e a dgua funcionam como importantes
reservatorios do fungo. Esporos provenientes de solos agricolas perturbados
podem ser carreados para rios e oceanos, atingindo ecossistemas marinhos e
afetando organismos como tartarugas-marinhas. Desse modo, a fusariose nos
ovos desses animais evidencia como praticas agricolas terrestres se conectam
diretamente a sadde da vida selvagem e ao equilibrio ambiental (Gleason,
Allerstorfer e Lilje, 2020).

A biologia de Fusarium também destaca sua capacidade de transitar entre
diferentes hospedeiros, incluindo plantas, insetos e mamiferos (Navarro-
Velasco et al, 2011). Estudos indicam que muitos genes de viruléncia
necessarios para infectar plantas ou insetos sdo os mesmos utilizados para
causar doenca em humanos, sugerindo que o ambiente funciona como uma
“escola” evolutiva para o desenvolvimento da patogenicidade (Sdenz et al.,
2020).

Em ambientes hospitalares, sistemas de agua e ar podem atuar como fontes de
infeccdo, especialmente em pacientes imunocomprometidos, o que reforga a
importancia do monitoramento ambiental em unidades de saude (Saenz et al,,
2020). No setor animal, fusarioses também impactam popula¢des vulneraveis,
contribuindo para desequilibrios ecolégicos e riscos a biodiversidade (Gleason,
Allerstorfer e Lilje, 2020).

Assim, o controle de infec¢des por Fusarium ndo pode ser abordado
isoladamente por setores clinicos ou agronémicos. A deteccdo em culturas
agricolas, o monitoramento da saude da vida selvagem, a vigilancia ambiental e
o diagnostico rapido em humanos sdo dimensdes interligadas de um mesmo
problema. A abordagem de Satde Unica é, portanto, essencial para enfrentar os
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desafios impostos por esse fungo versatil, protegendo a saude publica, a
economia e os ecossistemas (Sdenz et al., 2020).

3.2 Impacto na Agricultura: A ameaca global as culturas vegetais

Na agricultura, o género Fusarium se relaciona com perdas econOmicas
consideraveis (Wang, Wang e Sha, 2022). A infec¢do ocorre por meio da
penetracao desses microrganismos nas plantas, principalmente pelas das
raizes, colonizando o xilema e bloqueando o transporte de agua, o que leva a
murcha vascular, clorose e morte (Pegg et al., 2019).

A Doenc¢a da Murcha do Café (CWD), por exemplo, causada por Fusarium
xylarioides, desenvolve o microrganismo nas raizes e coloniza os feixes
vasculares, bloqueando o transporte de nutrientes e levando a planta a morte.
Esta doenca foi capaz de devastar plantagdes na Africa subsaariana. Zhang, X. et
al, 2023 mostraram que populacdes especificas do fungo se adaptaram a
diferentes temperaturas para infectar variedades distintas de café, como o
arabica (cultivado em altitudes elevadas e fria) e o robusta (adaptado a terras
baixas e quentes), sugerindo que as mudangas climaticas podem alterar a
distribuicao da doenga.

Além disso o impacto se estende a outras culturas como a do abacaxi, onde o F.
solani provoca o surgimento de manchas amarelas que evoluem para grandes
lesdes necréticas marrons nas pontas das folhas basais (Zhang et al., 2023). Ja
em cereais, o F. tricinctum causa a queda da espiga (Fusarium head Blight)
através da producdo de micotoxinas fitotéxicas, como as enniatinas e a
moniliformina, onde a primeira atua como iondforos integrando-se as
membranas celulares para formar canais cationicos, e a segunda, inibe sistemas
enzimaticos dependentes de tiamina pirofosfato, resultando em necrose,
murcha e comprometimento da qualidade dos graos (Wang, Wang e Sha, 2022).
Um ponto crucial é que a mesma espécie de fungo é capaz de infectar multiplos
hospedeiros. Armer et al, (2024) reuniu trabalhos que demonstram essa
capacidade, e dentre as espécies destaca-se o F. oxysporum, agente etiolégico de
doencas em bananeiras, cana de acgucar, feijdo, lentilha, batata, tomate e
pimenta, além de toda a familia Curcubitaceae, composta por frutas como
pepinos, meldes e aboboras. Isso gera um grande problema, pois dificulta a
alternacao de plantio entre essas culturas, além de o tratamento na plantacao
ser capaz de produzir uma cepa resistente que permanecera no solo, afetando
outras préximas cultivadas no local (Batista et al., 2020; Chen et al., 2021).

O controle da fusariose na agricultura é feito principalmente por meio da
administracido de compostos azdis, moléculas capazes de promover
instabilidade na membrana celular por sua acao na biossintese de ergosterol
(Moonjely etal., 2023). Tal molécula também é utilizada no tratamento humano,
0 que traz preocupagdes quanto a resisténcias provocadas na agricultura (Saenz
etal., 2020).

3.3 Patogenicidade em Humanos e Animais: De infec¢des superficiais a
sistémicas

A capacidade do género Fusarium de infectar hospedeiros vertebrados e
invertebrados destaca sua viruléncia generalista. Armer et al., (2024) também
trouxeram essa observa¢do em seu estudo, demonstrando como, assim como
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nas plantas, diversos microrganismos sdo capazes de infectar um unico
hospedeiro, além de um tnico microrganismo infectar hospedeiros distintos.
Em animais o fungo é uma ameac¢a emergente para a vida marinha e terrestre.
Um exemplo critico é a Fusariose dos Ovos de Tartaruga Marinha (Sea Turtle
Fusariosis - SEFT), causada por espécies do complexo Fusarium solani
(Fusarium falciforme e Fusarium keratoplasticum). Esses fungos penetram a
casca dos ovos, digerem os tecidos embrionarios e, consequentemente, causam
altas taxas de mortalidade em espécies ameacadas em todo o mundo (Gleason,
Allerstorfer e Lilje, 2020). Além disso, infec¢des sistémicas e no exoesqueleto
foram relatadas em caranguejos-ferradura (Limulus polyphemus) e dermatites
micéticas em mamiferos marinhos. Quando observado em animais terrestres, o
cavalo chama a atencao, pois a ingestao do milho contaminado com micotoxinas,
especialmente fumosinas, causa a leucoencefalomaldcia equina, doenca
neurodegenerativa fatal (Evans et al., 2004; Tuxbury et al., 2014).

Em outros animais terrestres o género atua como um entomopatdgeno letal.
Estudos utilizando a traca-da-cera (Galleria mellonella) demonstram que o
fungo é capaz de penetrar a cuticula do inseto, proliferar na hemolinfa e superar
a resposta imune inata mediada por hemécitos, levando o hospedeiro a morte
através da liberacao de toxinas e invasao tecidual (Navarro-Velasco et al., 2011;
Sharma e Marques, 2018). Essa interacdo possui uma grande relevancia
translacional, pois os genes de viruléncia necessarios para matar o inseto
frequentemente se assemelham aos utilizados para infectar mamiferos, o que
indica mecanismos patogénicos conservados que justificam o uso desses
modelos no estudo da doeng¢a humana (Navarro-Velasco et al., 2011).

Entre os animais domésticos, apesar de menos frequente que em humanos, a
infeccdo pode assumir formas neuroldgicas graves e de dificil diagnostico. Foi
documentado, por exemplo, um caso de meningoencefalite fliingica fatal em um
cdo causado por Fusarium solani, que foi confundido com outras patologias do
sistema nervoso central ao apresentar sintomas especificos como convulsées
generalizadas e sindrome vestibular (Evans et al., 2004). A complexidade desse
cenario ocorre na dificuldade de distin¢cdo histopatolégica entre Fusarium e
outros fungos oportunistas comuns, como Aspergillus, dessa forma exigindo
técnicas moleculares ou de imuno-histoquimicas precisas para identificacdao
correta do agente patogénico (Evans et al,, 2004).

As infec¢des humanas variam de manifestacdes superficiais a quadros
sistémicos graves. Estima-se que cerca de dez espécies sejam patogénicas para
humanos, incluindo Fusarium solani, Fusarium oxysporum, Fusarium fujikuroi,
Fusarium incarnatum-equiseti, Fusarium chlamydosporum, Fusarium dimerum,
Fusarium sambucinum, Fusarium concolor e Fusarium lateritium, sendo que
aproximadamente 40-60% das infec¢cdes sdo atribuidas ao complexo F. solani,
20% ao F. oxysporum e 10% aos complexos F. fujikuroi e F. moniliforme (Batista
etal., 2020).

As manifestagdes clinicas podem ser dermatolégicas e cutaneas, mas também
ocorrerem de forma sistémica, afetando corrente sanguinea, ossos e cérebro,
especialmente em pacientes hematolégicos e imunocomprometidos, como
individuos com neutropenia ou receptores de transplante (Batista et al., 2020;
Da Rosa et al, 2021; Evans et al,, 2004). Nesses casos, o fungo pode causar
fusariose invasiva, uma condicdo de alta mortalidade caracterizada pela
disseminacdao hematogénica e pela proliferacao em multiplos 6rgaos. O quadro
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clinico costuma envolver febre persistente, lesdes cutaneas e rapida
deterioracao do estado geral (Batista et al., 2020).

Se tratando de infecgbes superficiais a onicomicose é a mais comum,
frequentemente associada a fatores como imunossupressdo, diabetes,
obesidade e traumatismos. Ela compromete parcial ou totalmente o aparelho
ungueal (unhas), que perde a coloragdo e pode apresentar inflamacao, inchaco
e secrecdao (Uemura et al, 2022). J& a ceratite fingica (ou queratite por
Fusarium) é uma condi¢do oftalmoldgica considerada uma emergéncia devido a
sua rapida progressio e dificil manejo terapéutico. E mais prevalente em regides
tropicais e subtropicais e costuma estar relacionada ao contato com detritos
vegetais, uso de lentes de contato, cirurgias oculares, doencas prévias da cérnea
ou uso excessivo de esteroides (Szalinski et al., 2021). Entre 55% e 65% dos
casos estdo associados a trauma ocular com matéria vegetal, especialmente em
trabalhadores agricolas expostos a ambientes quentes e imidos que favorecem
o crescimento do fungo, contexto recorrente em paises tropicais (Cintra et al.,
2024).

O tratamento dessas infec¢des é desafiador e marcado por altas taxas de recaida.
Na onicomicose, utilizam-se medicamentos sistémicos como itraconazol e
terbinafina, embora a recorréncia seja frequente (Uemura et al,, 2022). Na
ceratite, a penetra¢do limitada dos antifingicos nos tecidos oculares reduz a
eficacia terapéutica, sendo a natamicina tépica o tratamento padrao, muitas
vezes associada a anfotericina B ou ao voriconazol (Szalinski et al., 2021). Para
infec¢des disseminadas, recorre-se a voriconazol, posaconazol, anfotericina B e,
em alguns casos, desbridamento cirurgico (Batista et al., 2020).

Mais uma vez é importante destacar que varios antifingicos empregados na
medicina humana sdo estruturalmente semelhantes aos utilizados na
agricultura (Chen et al,, 2021). Essa proximidade pode favorecer a selecdo de
cepas resistentes em multiplos ambientes agricolas, animais e humanos e
representa um risco crescente para o controle das infec¢des por Fusarium no
contexto de Satde Unica (Saenz et al,, 2020).

3.4 Mecanismos de Acao e Micotoxicidade

A patogenicidade de Fusarium nao se limita a invasao fisica dos tecidos
em humanos, animais e plantas: o género também é capaz de produzir uma
ampla variedade de metabdlitos secundarios toxicos (Ekwomadu, Akinola e
Mwanza, 2021). Essas substancias representam um risco significativo a saude
humana e animal, além de comprometerem a seguranca alimentar em escala
global (Streit etal., 2013).

As micotoxinas mais comuns associadas a espécies de Fusarium incluem
tricotecenos, fumonisinas, zearalenonas, deoxynivalenol (DON), nivalenol e
toxina T-2. Esses compostos possuem efeitos mutagénicos, carcinogénicos,
hemorragicos, neurotoéxicos, estrogénicos e hepatotoxicos, estando também
relacionados a ma formag¢dao embriondria e a imunossupressao, assim como
demonstrado no Quadro 1 (Adaptado de Ekwomadu, Akinola e Mwanza, 2021).
Algumas espécies, como Fusarium tricinctum, sintetizam enniatinas (ENs) e
moniliformina (MON). Os efeitos toxicos dessas moléculas sao bem conhecidos:
as enniatinas funcionam como iondforos, rompendo gradientes i6nicos e
causando morte celular por necrose, enquanto a moniliformina bloqueia
enzimas dependentes de tiamina pirofosfato, prejudica o metabolismo
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energético das mitocondrias, o que pode provocar danos cardiacos (Wang,
Wang e Sha, 2022).

Quadro 1

Micotoxinas Presentes no Género Fusarium.
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Nome da Micotoxina

Espécies Produtoras

Mecanismo de Acao

Efeitos em Saide (Humanos e

Animais)

Fonte

Tricotecenos (Geral)

Diversas espécies,
incluindo F. graminearum,
F. culmorum, F. poae, F.
sporotrichioides, F.

langsethiae.

Potentes inibidores da
sintese proteica eucariética,
interferindo nas etapas de
terminagdo, alongamento e

iniciagdo.

Causam doencas agudas/cronicas,
vOmitos, nduseas, perda de peso,
distirbios sanguineos, imunossupressio

e disturbios do sistema nervoso.

Ekwomadu, Akinola
e Mwanza, 2021;
Moonjely et al.,
2023; Tadei et al,,
2020

Fumonisinas (FB1,
FB2)

Principalmente F.
verticillioides e membros
do complexo F. fujikuroi

(FFSC).

Perturbam o metabolismo
dos esfingolipidios e o
desenvolvimento do tubo

neural.

Causam leucoencefalomalacia (LEME)
em equinos e edema pulmonar em
suinos. Associadas a cancer de eséfago
em humanos e ma formagao do tubo
neural em gestantes. Sdo carcinogénicas

e hepatotoxicas.

Ekwomadu, Akinola
e Mwanza, 2021;
Tadei et al., 2020

Zearalenona (ZEA)

F. graminearum; Fusarium

sp..

Atua como micoestrogénio.

Causa sindrome da feminiza¢do em
suinos e desenvolvimento sexual precoce
em humanos. Associada a risco de cancer

de mama em humanos.

Armer etal., 2024;
Ekwomadu, Akinola
e Mwanza, 2021;
Tadei et al., 2020

Moniliformina

(MON)

Complexo de espécies F.
fujikuroi (FFSC).

Inibe sistemas enzimaticos e
gliconeogénese,
especificamente o complexo

da piruvato desidrogenase.

Associada a cardiotoxicidade aguda em
frangos de corte. Representa uma
ameaca a saide humana e seguranga

alimentar.

Tadei et al., 2020;
Wang, Wang e Sha,
2022

Enniatinas (ENNs)
(A A1, B,B1)

Membros do complexo F.
tricinctum (FTSC);
Complexo F. fujikuroi
(FFSC).

Peptideos nao-ribossomais

(NPR) / Ciclodepsipeptideos.

Micotoxinas emergentes. Possuem
potencial antimicrobiano. Risco a satide

humana (em produtos de tomate).

Batista, Abegg e
Campos, 2022;
Ekwomadu, Akinola
e Mwanza, 2021; Ji
etal, 2023

Beauvericina (BEA)

Fusarium sp.; Complexo F.

fujikuroi (FFSC).

Peptideo nado-ribossomal

(NPR).

Micotoxina emergente. Possui potencial
antibacteriano (ex: contra Staphylococcus
aureus e Escherichia coli). Risco a satde

humana (em produtos de tomate).

Batista, Abegg e
Campos, 2022;
Ekwomadu, Akinola
e Mwanza, 2021; Ji
etal, 2023; Tadei et
al., 2020

Fusapironas (e

derivados)

F. semitectum; Fusarium

sp..

Derivados de 2-pirona (a-

pirona).

Atividade antifiingica forte contra
fitopatdgenos como Botrytis cinerea e
Geotrichum candidium. Desoxifusapirona
foi classificada como um novo

antifiingico.

Batista, Abegg e
Campos, 2022

Acido Fusarico (FA)

F. oxysporum; Complexo F.
fujikuroi (FFSC).

Ligante metdlico (acido

tetramico).

Atividade antibacteriana (fraca a forte)
contra bactérias como Bacillus
mojavensis e Mycobacterium tuberculosis.

Associado a viruléncia fitopatogénica.

Armer etal, 2024;
Batista, Abegg e
Campos, 2022;
Tadei et al., 2020

Fonte: Adaptado de Ekwomadu, Akinola e Mwanza, 2021.
Por se desenvolverem frequentemente em plantas comestiveis, as
micotoxinas produzidas por Fusarium contaminam uma ampla variedade de




alimentos destinados tanto ao consumo humano quanto a nutri¢do animal
(Ekwomadu, Akinola e Mwanza, 2021). Graos e matérias-primas agricolas sdo
as mais afetadas, e o acondicionamento inadequado favorece ainda mais o
crescimento do fungo e a producdo de toxinas. Estudos de Streit et al., (2013)
demonstram a amplitude desse problema: ao analisar 17.316 amostras de racao
animal coletadas na Europa e na Asia, o grupo de pesquisadores identificaram
multiplas micotoxinas, mais especificamente 72% das amostras continham pelo
menos um contaminante, ja 38% apresentavam dois ou mais.

Esses dados evidenciam que as micotoxinas de Fusarium representam
uma ameaca relevante a sauide publica e a produtividade agropecuadria, exigindo
medidas continuas de monitoramento e controle ao longo de toda a cadeia
alimentar (Ekwomadu, Akinola e Mwanza, 2021).

3.5 Resisténcia: o problema chave

Estas espécies apresentam resisténcia primaria e secundaria a uma
ampla gama de agentes antifingicos, incluindo azéis, equinocandinas e polienos
(Batista et al., 2020). A resisténcia primaria corresponde a capacidade inata do
microrganismo de tolerar determinados compostos, enquanto a resisténcia
secundaria emerge ap6s a exposicdo aos antifingicos. Essa resisténcia
adquirida tem sido observada principalmente em resposta aos azois, tanto no
ambiente clinico quanto agricola (Chen et al,, 2021).

Um dos mecanismos mais estudados envolve a presenca de multiplos
genes paralogos da familia CYP51 (CYP51A, CYP51B e CYP 51C), alvo dos azdis.
A expressdo elevada desses genes em espécies como F. graminearum e F.
keratoplasticum esta diretamente associada ao aumento de suas resisténcias
(Chen et al.,, 2021). Além disso, tratamentos com anfotericina B e posaconazol
provocaram a regulacao diferencial de genes relacionados a resisténcia
antifingica em F. oxysporum e F. solani (Batista et al., 2020). Em nivel genético,
Zhao etal,, (2022) demonstraram que a altera¢ao de um tnico nucleotideo em
F. graminearum foi suficiente para reduzir a sensibilidade a antifingicos
inibidores da biossintese de ergosterol, diminuindo a reproducdo sexual e a
viruléncia, mas aumentando a esporulacao, o que, paradoxalmente, intensifica
o ciclo da doenca.

No contexto agricola, a diminuicdo da sensibilidade a metconazol e
tebuconazol em cepas de F. graminearum evidencia que tratamentos
combinados nem sempre sdo eficazes para conter a resisténcia (Anderson et al.,
2020; Chen et al., 2021).

Além da resisténcia molecular, o género de microrganismos Fusarium
também exibem fatores adicionais que aumentam sua viruléncia e dificultam o
tratamento. Estes microrganismos apresentam capacidade intrinseca de formar
biofilmes em tecidos vegetais, dispositivos médicos como lentes de contato e em
tecidos humanos, especialmente na cérnea. A formacao desse biofilme confere
uma barreira fisica e metabodlica que reduz significativamente a eficacia de
antifingicos como natamicina e voriconazol, agravando o desafio terapéutico
(Ratitong e Pearlman, 2021; Szalinski et al., 2021). Complementarmente, a
producdo de enzimas extracelulares, como proteases e fosfolipases, facilita a
invasdo tecidual e contribui para o agravamento das infec¢des (Gleason,
Allerstorfer e Lilje, 2020; Ratitong e Pearlman, 2021; Szalinski et al., 2021).
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Assim, a combinacao entre resisténcia antifungica, formacao de biofilme
e producao de enzimas degradativas torna microrganismos desse género
patégenos de alta complexidade, com impacto direto na satide humana, animal
e vegetal e evidencia como a abordagem da Satide Unica se torna necesséria no
contexto desses microrganismos (Saenz et al., 2020).

4. Conclusao

Por conta de sua capacidade de infectar uma vasta gama de hospedeiros,
0 género Fusarium demonstra a necessidade critica da abordagem de Saude
Unica para conectar a satide humana, animal e ambiental. A exposi¢do continua
a antifingicos azélicos na agricultura impulsiona a selecao de cepas resistentes,
comprometendo o tratamento de infecgdes humanas como onicomicose e
ceratite, e elevando as taxas de recaida clinica, ao passo que a contaminagdo por
micotoxinas ameacga a seguranca alimentar global. Assim, o controle eficaz da
fusariose nao pode ocorrer de forma isolada, ele exige uma vigilancia
multidisciplinar que integre o monitoramento agricola, a saude da vida
selvagem e o diagndstico clinico para diminuir os riscos de resisténcia
antimicrobiana e proteger a biodiversidade e a saide publica.
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