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O alho é uma das hortalicas mais utilizadas na culinaria brasileira devido ao seu sabor e
propriedade condimentar, além de ser considerado um alimento funcional. Essa cultura
apresenta grande importancia socioecondmica no estado de Santa Catarina por ser
cultivada por pequenos e médios agricultores e por empregar mado de obra em grande
escala. Entretanto, devido a questdes fitossanitarias, como doencas causadas por fungos e
nematoides, e a forte competicdo com o alho importado, a cultura esta enfrentando
limitagOes significativas. Neste contexto, o estudo do microbioma do solo antes e depois do
cultivo de alho pode trazer novos conhecimentos para melhoria da salude do solo e da
produtividade. O trabalho avalia as alteragbes nas comunidades bacterianas do solo em
quatro fazendas de Santa Catarina, antes e depois do cultivo de alho, utilizando
sequenciamento do gene 16S rRNA através da plataforma Oxford Nanopore. A investigacdo
dos dados apontou que o cultivo de alho impacta o microbioma do solo significativamente. A
andlise de dissimilaridade, utilizando Bray-Curtis como métrica, evidencia a separa¢do dos
grupos antes e depois do cultivo. As andlises multidimensionais ndo métricas (NMDS)
mostraram clara distincdo entre os grupos, o que se confirma estatisticamente através de
ANOSIM com diferencas estatisticamente significativas (p <0,05). Adicionalmente, a analise
discriminante revelou os géneros bacterianos mais influentes responsaveis pela variacdo
observada entre os grupos, destacando como essas comunidades microbianas variam entre
as fazendas e como o manejo e composicdo bioquimica do solo pode influenciar essa
dindmica. Programas como QIIME2, Nanoclust e Nextflow foram utilizados para o
processamento dos dados metagendmicos, e scripts em Shell e Python foram desenvolvidos
para automatizar os fluxos de trabalho, garantindo maior eficiéncia nas analises. O proximo
passo da pesquisa inclui a predicdo funcional do microbioma utilizando PICRUSt2, com o
objetivo de inferir o repertério metabdlico bacteriano disponivel antes e depois do cultivo,
podendo inferir o papel funcional microbiano in silico e apontar para o repertério metabdlico
e composicao microbiana mais adequada para o aumento de produtividade destas culturas.
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