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Nota Técnica: Consolidação da BR-319 e mineração de potássio 

impulsionarão a emergência de novos microrganismos patogênicos 

na Amazônia Central 
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Introdução a problemática: Há um 
crescente número de estudos que apontam 
que o desmatamento amazônico aumentará 
o risco de saltos zoonóticos de patógenos 
de reservatórios na floresta tropical para a 
população humana1-3. Esta nota técnica 
mostra novos dados que confirmam este 
risco e avalia, sob a perspectiva da Saúde 
Única (One Health)4, os impactos das obras 
da rodovia BR-319 e da exploração de 
potássio em Autazes (AM). Extensas 
amostragens de solo no interflúvio dos rios 
Purus e Madeira mostram reservatórios 
microbiológicos com linhagens isoladas e 
potencial patogênico. Uma vez que estes 
reservatórios haverão de ser mobilizados 
com mudanças no uso da terra e obras de 
infraestrutura, pode-se inferir que a 
desregulamentação ambiental promovida 
pelo PL nº 2159/2021 e a flexibilização dos 
direitos indígenas associada ao PL nº 
191/2020 e à tese do Marco Temporal terão 
consequências para a saúde pública nas 
esferas local, regional, e mesmo global. 

Métodos: A presente nota técnica baseia-se 
em um levantamento metagenômico de 
DNA ambiental (eDNA) realizado em 61 
sítios amostrais distribuídos no interflúvio 
Purus–Madeira, na Amazônia Central. A 
amostragem abrangeu áreas ao longo dos 
quatro trechos da rodovia BR-319 (Lote A, 
Lote B, Lote C e Trecho do Meio), incluindo 
gradientes de distúrbio associados à 
proximidade da rodovia (<1 km; 1–1,5 km; 
2–5 km), bem como duas áreas diretamente 
visadas por projetos de mineração de 
potássio no município de Autazes (AM), na 
região do Lago do Soares.  

Esse delineamento permitiu a 
comparação entre ambientes impactados e 
ecologicamente preservados. A coleta de 
amostras de solo superficial foi conduzida 
segundo protocolos rigorosos de 
biossegurança, com uso de equipamentos 
de proteção individual e procedimentos 
padronizados de esterilização, minimizando 
riscos de contaminação cruzada. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

Figura 1. | (A) O mapa mostra os locais de amostragem de DNA 
ambiental (eDNA) distribuídos ao longo do interflúvio entre os 
rios Purus e Madeira, na floresta amazônica. Os círculos 
vermelhos indicam as parcelas florestais amostradas a 
distâncias crescentes da rodovia BR-319: áreas degradadas a 1 
km da rodovia (CS1K), áreas intermediárias de 1 a 1,5 km da 
margem da rodovia (CS2K) e floresta primária não perturbada 
de 2 a 5 km da rodovia (CS3K). Os segmentos da BR-319 
(CCM1–CCM4) foram estabelecidos ao longo de um gradiente 
norte-sul ao longo do interflúvio entre os rios Purus e Madeira, 
dentro de quatro segmentos distintos da rodovia: Segmento B 
(CCM1), Segmento C (CCM2), Segmento Central (CCM3) e 
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Segmento A (CCM4). Os principais rios (Amazonas, Purus e 
Madeira) e centros urbanos (Manaus e Porto Velho) são 
mostrados para referência espacial. O quadrado vermelho 
marca a localização de áreas de mineração de potássio 
(POT1/POT2) em Autazes. (B) Mapa da comunidade indígena 
do Lago do Soares e das duas áreas visadas para a extração de 
potássio (POT1 e POT2).  
  

As amostras foram inicialmente 
processadas na Universidade Federal do 
Amazonas (UFAM) e na Universidade 
Estadual Paulista “Júlio de Mesquita Filho” 
(UNESP), campus de Rio Claro, no âmbito 
do Centro de Estudos em Biodiversidade e 
Mudanças Climáticas (CBioClima), um 
centro de pesquisa interdisciplinar 
dedicado à investigação dos efeitos das 
mudanças ambientais e climáticas sobre a 
biodiversidade, os sistemas ecológicos e a 
saúde humana. A extração de eDNA foi 
seguida pela construção de bibliotecas 
genômicas e pelo sequenciamento 
metagenômico de alto rendimento em 
plataforma Illumina5. As leituras brutas 
passaram por controle de qualidade, com 
remoção de sequências de baixa qualidade 
e filtragem de DNA não microbiano6,7. A 
caracterização taxonômica foi realizada com 
o pipeline MetaPhlAn8, e a análise funcional 
com o pipeline HUMAnN, utilizando os 
bancos KEGG, eggNOG, Pfam e MetaCyc9-

12. A divergência taxonômica e funcional 
entre áreas foi avaliada por análises 
multivariadas (PCoA, NMDS) e testes de 
similaridade (ANOSIM), com normalização 
por reads por kilobase13. 
 
RESULTADOS: As análises metagenômicas 
revelaram que as áreas avaliadas no 
interflúvio Purus–Madeira abrigam 
comunidades microbianas altamente 
diversas, com forte diferenciação 
taxonômica e funcional entre áreas 
associadas à rodovia BR-319, zonas mais 
preservadas e regiões diretamente visadas 
pela mineração de potássio em Autazes. A 
estrutura taxonômica indicou 
enriquecimento de filos bacterianos de 
relevância médica, como Actinobacteria e 
Proteobacteria, particularmente nas áreas 

de mineração e em trechos mais isolados da 
BR-319 (Figura 2a).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 2. | (A) Reservatórios de matéria escura microbiana em 
áreas visadas para mineração de potássio e ao longo da 
rodovia BR-319: a. A abundância relativa de filos bacterianos 
mostra enriquecimento de grupos de relevância médica em 
POT1, POT2 e nos trechos da rodovia BR-319. (B). A 
abundância relativa de gêneros bacterianos indica a presença 
de novos gêneros ocorrendo na região entre os rios Purus e 
Madeira. (C). Análises de abundância relativa revelam que a 
maioria das espécies bacterianas identificadas na região entre 
os rios Purus e Madeira não foram descritas anteriormente. (D). 
A Análise de Coordenadas Principais (PCoA) revela divergência 
taxonômica de POT1 e POT2 em relação a áreas relativamente 
não perturbadas já influenciadas pela rodovia BR-319, que 
provavelmente serão ainda mais afetadas se a estrada for 
pavimentada, indicando comunidades microbianas isoladas. 
(E). A Análise de Escalonamento Multidimensional Não Métrico 
(NMDS) baseada em perfis funcionais do MetaCyc mostra 
agrupamento distinto de POT1 e POT2, corroborando sua 
singularidade funcional. (F). A análise de escalonamento 
multidimensional não métrico (NMDS) baseada nos perfis 
funcionais da Enciclopédia de Genes e Genomas de Kyoto 
(KEGG) mostra um agrupamento distinto de POT1 e POT2, 
sugerindo capacidades metabólicas únicas. 

Em níveis taxonômicos mais finos, 
observou-se elevada proporção de gêneros 
e espécies previamente não descritos, 
caracterizando a presença de reservatórios 
de “matéria escura microbiana” 
evolutivamente isolados (Figuras 2b e 2c). 
As áreas-alvo de mineração (POT1 e POT2) 
apresentaram composição microbiana 
marcadamente distinta das áreas ao longo 
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da BR-319, conforme evidenciado pelas 
análises de ordenação multivariada (PCoA e 
NMDS), que demonstraram agrupamento 
consistente e isolado dessas amostras no 
espaço taxonômico e funcional (Figuras 2d–
f). As análises funcionais corroboraram a 
singularidade dessas comunidades, 
revelando enriquecimento significativo de 
vias metabólicas, ortólogos e domínios 
proteicos associados à virulência, 
resistência antimicrobiana, secreção de 
toxinas e transferência horizontal de genes 
(Figura 3). Esses reservatórios foram 
especialmente pronunciados nos solos raros 
associados ao potássio e em áreas de 
floresta primária localizadas entre 2 à 5 km 
do Trecho do meio da rodovia. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 3 | Mapas de abundância de grupos ortólogos 
(eggNOG) e famílias de proteínas (Pfam) em amostras da 
região interfluvial Purus-Madeira. (A). Distribuição da 
abundância relativa dos 35 principais grupos ortólogos 
(eggNOG) dominantes em todas as amostras. (B). Distribuição 
da abundância relativa das 35 principais famílias de proteínas 
(Pfam) dominantes em todas as amostras. Em ambos os mapas 
de calor, o eixo X representa os nomes das amostras ou 
grupos, e o eixo Y indica os grupos ortólogos ou famílias de 
proteínas. Árvores de agrupamento hierárquico são mostradas 
no lado esquerdo de cada painel. Os valores do mapa de calor 
correspondem aos escores Z, calculados pela normalização dos 
dados de abundância relativa por grupo. A escala de cores à 
direita indica os valores dos escores Z: valores negativos 
refletem abundância abaixo da média, enquanto valores 
positivos indicam abundância acima da média. +** e +* 
indicam valores extremamente significativos e significativos, 
respectivamente, para a presença de grupos ortólogos ou 
proteínas associadas à patogenicidade, funções de bactérias 
patogênicas, toxicidade e resistência a antibióticos. A caixa 
vermelha delimita as áreas destinadas à extração de potássio, 

a caixa preta delimita a seção central da BR-319 e as linhas 
tracejadas roxas indicam a presença de características 
associadas a bactérias patogênicas, função do gene ou 
proteína [V = Virulência], [T = Toxicidade], [AR= Resistencia a 
antibiótico e/ou efluxo celular].  

Genes ligados a sistemas de 
secreção bacteriana, bombas de efluxo e 
regulação de respostas ao estresse 
apresentaram abundâncias 
significativamente maiores nas áreas de 
mineração e na área do trecho do meio da 
BR-319 (Figura 3). Em conjunto, os 
resultados demonstram que a abertura de 
infraestrutura e mineração incide sobre 
ambientes que funcionam como 
reservatórios microbianos altamente 
especializados, cuja perturbação pode 
mobilizar linhagens bacterianas com 
potencial impacto ecológico e sanitário, 
reforçando os riscos à saúde pública e à 
segurança biológica regional e global. 

CONCLUSÃO: Em síntese, nossos 
resultados demonstram que amplas regiões 
da Amazônia Central abrigam reservatórios 
evolutivamente isolados de matéria escura 
microbiana, caracterizados por elevada 
diversidade taxonômica e funcional e pela 
frequente ocorrência de genes associados à 
virulência, à resistência antimicrobiana, à 
secreção de toxinas e à transferência 
horizontal de genes, configurando assim 
riscos substanciais à saúde pública e à 
segurança biológica em escala local, 
regional e global. A perturbação desses 
sistemas pode desencadear sérios 
desdobramentos ecológicos e 
epidemiológicos, uma vez que tais 
reservatórios permaneceram confinados por 
longos períodos de tempo devido à 
integridade ambiental da região. 

Nesse contexto, iniciativas 
legislativas que fragilizam o licenciamento 
ambiental, como o PL nº 2159/2021, 
representam um risco iminente à saúde 
pública ao dispensarem de avaliação 
ambiental adequada empreendimentos que 
incidem sobre áreas ecologicamente 
sensíveis. Esse risco é particularmente 
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crítico no Trecho do Meio da rodovia BR-
319, onde nossos dados identificam 
reservatórios microbianos altamente 
especializados, enriquecidos em genes de 
patogenicidade e resistência 
antimicrobiana, cuja mobilização e posterior 
disseminação pode ser catalisada pela 
infraestrutura e fluxo humano na região. 
Ressalta-se que a degradação ambiental 
associada ao desmatamento no trecho do 
meio da BR-319, ao aumento da 
trafegabilidade e à intensificação da 
circulação humana tem contribuído de 
forma significativa para a expansão de 
patógenos de relevância em saúde pública, 
como a malária14. Esses processos alteram a 
dinâmica ecológica de vetores e 
hospedeiros, ampliando áreas de risco e 
favorecendo a reemergência da doença. 
Adicionalmente, já foi registrada no trecho 
do meio da rodovia BR-319, a emergência e 
disseminação de uma nova linhagem do 
vírus Oropouche, cujos impactos 
ultrapassaram as fronteiras brasileiras, 
evidenciando o potencial de 
transbordamento regional e internacional 
de patógenos associados a mudanças 
ambientais na Amazônia15. 

Da mesma forma, o PL nº 191/2020 
e a tese do Marco Temporal ampliam a 
vulnerabilidade de territórios que 
historicamente se mantiveram 
ecologicamente estáveis em função da 
presença indígena e de seus modos de vida 
sustentáveis e harmônico do o ambiente, 
que atuaram como um verdadeiro serviço 
ecossistêmico de contenção 
microbiológica16. Esse é o caso do território 
tradicionalmente ocupado pelo povo Mura 
no Lago do Soares, em Autazes, cuja 
ocupação contínua está documentada 
desde o início do século XX, conforme 
registros etnográficos clássicos publicados 
em L’Anthropologie em 192317. É 
amplamente documentado que atividades 
minerárias promovem intensa perturbação 
física do solo, favorecendo a mobilização e 
disseminação de microrganismos 
previamente isolados18-20. À luz dos 

resultados apresentados, recomenda-se, 
portanto, a suspensão imediata de qualquer 
atividade de mineração de potássio em 
Autazes, uma vez que tais 
empreendimentos incidem diretamente 
sobre reservatórios microbianos ricos em 
genes de virulência, resistência 
antimicrobiana e toxicidade, com potencial 
de desencadear eventos sanitários de 
grande magnitude. 

Ressalta-se, ainda, que a região 
amazônica carece de capacidade 
institucional, laboratorial e epidemiológica 
para detectar e conter precocemente a 
emergência de novos agentes infecciosos 
antes que estes ultrapassem as fronteiras 
nacionais, convertendo-se em uma crise 
sanitária global. Trata-se, portanto, de um 
risco concreto, ancorado tanto nos dados 
aqui apresentados quanto em literatura 
científica consolidada21,22. 

Diante desse cenário, o PL nº 
2159/2021 deve ser revogado e 
considerado materialmente inconstitucional 
por violar o princípio consagrado no artigo 
225 da Constituição Federal, que assegura 
a todos o direito a um meio ambiente 
ecologicamente equilibrado como 
condição essencial à saúde e à vida. O 
mesmo se aplica ao PL nº 191/2020 e à tese 
do Marco Temporal, uma vez que a não 
demarcação e a abertura desses territórios 
à exploração industrial não ameaçam 
apenas os povos indígenas que neles 
habitam, mas ampliam riscos sistêmicos à 
saúde pública global, ao expor reservatórios 
microbianos que permaneceram intactos 
justamente em função da ausência histórica 
de degradação ambiental.  

Por fim, recomenda-se não apenas 
a não pavimentação da rodovia BR-319, 
mas também a suspensão imediata das 
atividades de manutenção atualmente 
realizadas pelo DNIT, bem como a 
desintrusão das áreas irregularmente 
ocupadas no Trecho do Meio, em razão dos 
riscos ambientais, sanitários e de segurança 
biológica evidenciados pelos dados 
apresentados.
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