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RESUMO 

A classe Agaricomycetes em geral, contempla a maioria dos fungos que são 
comumente chamados de cogumelos. Sabe-se que muitas espécies apresentam 
propriedades bioativas em seres humanos. No entanto, possuem pouca atenção da 
indústria. Pois, por muitos anos, o melhoramento das linhagens foi feito por 
hibridização e realizados por tentativa e erro. Com a chegada de novos métodos 
como o Crispr/Cas9, tais manipulações puderam ser orientadas de forma mais 
objetiva e precisa. Sendo assim, o presente trabalho teve como objetivo principal 
caracterizar e situar o estado da arte das pesquisas sobre melhoramento genético 
de cogumelos basidiomicetos. A pesquisa foi realizada a partir dos dados de 1996 a 
2022 oriundos da base eletrônica Web of Science, com os termos “ALL= 
((Mushroom OR basidiomycete) AND ("Molecular breeding" OR “Genetic 
improvement” OR “genetic engineering” OR GMO OR Transgenic))”, e após um 
refinamento os dados foram importados e analisados através de softwares (EXCEL 
e CiteSpace). A partir da análise dos dados obtidos foi identificado um padrão de 
crescimento de publicações na área. No entanto, a distribuição mundial dos artigos 
encontrados, demonstra que eles se concentram em sua grande maioria em países 
asiáticos, cerca de 76%. Também foi possível identificar que o cogumelo Pleurotus 
ostreatus é o mais estudado, contemplando 16,67% dos artigos encontados, quando 
levada em consideração a escala global. Por fim, foi possível inferir que antes da 
utilização do CRISPR/Cas9, não existia um vetor “padrão” comum, mesmo em 
estudos acerca da mesma espécie.  
 
Palavras-chave: Macrofungos; biotecnologia; Pleurotus ostreatus; engenharia 
genética. 
 



 

ABSTRACT 

The Agaricomycetes in general includes most of the fungi that are commonly called 
mushrooms. It is known that many species have bioactive properties in humans. 
However, they have little attention from the industry. For, for many years, the 
improvement of strains was done by hybridization and carried out by trial and error. 
With the arrival of new methods such as Crispr/Cas9, such manipulations could be 
guided in a more objective and precise way. Therefore, the main objective of the 
present work was to characterize and situate the state of the art of research on 
genetic improvement of basidiomycete mushrooms. The research was carried out 
using data from 1996 to 2022 from the Web of Science electronic database, with the 
terms “ALL= ((Mushroom OR basidiomycete) AND ("Molecular breeding" OR 
“Genetic improvement” OR “genetic engineering” OR GMO OR Transgenic))”, and 
after refinement the data were imported and analyzed using software (EXCEL and 
CiteSpace). From the analysis of the data obtained, a growth pattern of publications 
in the area was identified. However, the worldwide distribution of the articles found 
shows that they are mostly concentrated in Asian countries, around 76%. It was also 
possible to identify that the Pleurotus ostreatus mushroom is the most studied, 
covering 16.67% of the articles found, when considered the global scale. Finally, it 
was possible to infer that before the use of CRISPR/Cas9, there was no common 
“standard” vector, even in studies of the same species. 

 

 
Keywords: Macrofungi; biotechnology; Pleutorus ostreatus; Genetic engineering. 
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1 INTRODUÇÃO 

Nos anos 60, uma nova classificação dos reinos foi proposta pelo pesquisador 

Whittaker (1969), a partir de então, os fungos vieram a ser reconhecidos como um 

reino à parte. E dentro deste reino, os fungos podem ser unicelulares ou 

pluricelulares, eucariontes, heterotróficos (TRABULSI & ALTERTHUM, 2008; REIS, 

2010) e que possuem glicogênio como polímero de reserva (MORAES et al., 2009). 

O Reino Fungi é dividido em 8 filos distintos: Ascomycota, Basidiomycota 

Blastocladiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota, Neocallimastigomycota, 

Microsporidia e Zygomycota. Dentro do filo Basiomycota se encontra a classe 

Agaricomycetes, onde se concentram todos os fungos que formam basidiomas com 

himênio definido, que são comumente chamados de cogumelos. No entanto, o termo 

cogumelo também é utilizado em algumas espécies do filo Ascomycota, que 

possuem estrutura visualmente semelhantes.  O basidioma se refere ao conjunto de 

hifas originadas do micélio vegetativo do fungo, que se diferenciam e se tornam 

responsáveis pela produção de esporos de origem sexual (FONSECA et al., 2015). 

Um grande número de espécies de fungos apresentam funções medicinais 

para os seres humanos, isso devido a uma ampla gama de moléculas bioativas 

produzidas por eles (WASSER, 2011), moléculas com atividade antioxidante (GENG 

et al., 2016), antimicrobiana, anti-inflamatória (SHIGESUE et al., 2000), 

imunomoduladora (GAO et al., 2013), antitumoral (FAN et al., 2011), hepatoprotetora 

(ZHANG et al., 2002), antidiabética (KIM et al., 2010), e propriedades prebióticas 

(SINGDEVSACHAN et al., 2016). E por conta disso, várias espécies são 

consideradas como alimentos nutracêuticos, pois apresentam benefícios à saúde 

(ACHARYA et al., 2015, VALVERDE et al., 2015). Por conta de seus vários 

benefícios, os fungos são considerados por diversas culturas ao redor do mundo 

como um recurso comestível e medicinal há milhares de anos, especialmente, nas 

culturas orientais (MILHORINI et al., 2018; MILHORINI et al., 2022). 

Apesar de possuírem propriedades conhecidas a tanto tempo, as pesquisas 

com o foco biotecnológico, acerca dos cogumelos, possuiam pouca atenção da 

indústria e, em consequência, um orçamento restrito e limitado, quando comparado 

a pesquisas que abordavam plantas e animais (SONNENBERG et al., 2005). Por 

muitos anos, o melhoramento das cepas era feito por hibridização e realizados por 

tentativa e erro. Assim, desta forma as culturas precisavam ser cultivadas para 
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avaliar e conferir as características adquiridas, o que demandava muito tempo 

(MOORE et al., 2001). No entanto, com a recente chegada de métodos de 

melhoramento genético mais modernos, como a utilização de vetores, tais 

manipulações podem ser orientadas de forma mais objetiva e precisa (STOOP & 

MOOIBROEK, 1999). 

Sendo assim, o presente trabalho teve como objetivo principal caracterizar e 

quantificar os trabalhos que abordam o melhoramento genético de cogumelos 

basidiomicetos, através de dados obtidos a partir de bases científicas, desta forma 

situando o estado da arte das pesquisas nesse campo do conhecimento. Em 

segundo lugar, avaliar o crescimento e definir onde se concentram as pesquisas na 

área. E por fim, identificar as técnicas ou vetores utilizados para este fim, e 

correlacioná-las as espécies estudadas. Tais informações seriam de grande 

importância para identificar padrões ou lacunas que possam vir a ensejar novos 

trabalhos de pesquisa no futuro. 
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2 MATERIAL E MÉTODOS  

2.1 Critérios de pesquisa, seleção e extração de dados 

A pesquisa foi realizada a partir dos dados da coleção principal da base 

eletrônica Web of Science (WoS) se utilizando dos seguintes scripts booleanos: 

“ALL= ((Mushroom OR basidiomycete) AND ("Molecular breeding" OR “Genetic 

improvement” OR “genetic engineering” OR GMO OR Transgenic))”. Os critérios de 

elegibilidade incluíram artigos publicados de 1945 a 2022 (pesquisados em outubro 

de 2022).  

A fim de refinamento, foram lidos os resumos de todos os documentos que 

não apresentavam as palavras dos scripts booleanos no título, com o intuito de 

encontrar o maior número possível de trabalhos sobre o tema. Como critério 

essencial utilizado no processo de seleção, os artigos selecionados deveriam 

apresentar explicitamente o uso de vetores ou alguma outra técnica que auxiliasse 

no processo de melhoramento de cogumelos basidiomicetos. Os estudos que não 

apresentavam os dados exigidos foram excluídos, bem como publicações que não 

possuíam resumo dentro da plataforma Web of Science (WoS), acesso ao trabalho 

completo, ou mesmo, não se tratava do tema proposto nesta pesquisa. Uma vez 

refinados, as informações obtidas acerca de autores, ano de publicação, espécie 

utilizada, técnicas, e vetores, foram compiladas e apresentadas na seção de 

resultados. 

 

Todos os dados e informações relacionadas aos trabalhos selecionados 

foram importados da plataforma Web of Science (WoS), salvos e exportados para os 

softwares como Microsoft Office Excel e CiteSpace para as análises de dados. 

 

2.2 Análise de dados 

As análises foram realizadas nos softwares Microsoft Office Excel e 

CiteSpace 6.1.R3. 

Para realizar as análises no “Excel”, foram utilizados dados brutos 

importados da plataforma eletrônica WoS e dados refinados a partir do “CiteSpace”. 

Com estas informações, foram construídos gráficos a partir de múltiplas perspectivas 
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quanto à quantificação anual de registros, distribuição mundial, frequência e 

centralidade das publicações, frequência geral das espécies, frequência das 

espécies em relação aos países com mais publicações, tendências de crescimento e 

frequência das palavras chaves. 

Para análises cienciométricas foi utilizado o software “CiteSpace”. Este 

software foi desenvolvido em Java pelo Dr. Chaomei Chen (2006) a fim de analisar e 

visualizar redes de cocitações. Além disso, fornece várias funções para facilitar a 

compreensão, interpretação de padrões e identificação de pontos chaves. 
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3 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Na busca inicial realizada a partir dos dados WoS, buscava-se artigos 

publicados de 1945 a 2022, que era a o período de registros disponível dentro da 

plataforma, no entanto, só foram encontrados artigos relacionados com o tema a 

partir de 1996. Logo, a presente pesquisa relaciona artigos publicados de 1996 a 

2022 (os dados referentes a 2022 não são completos, pois são dados referentes a 

janeiro até outubro e foram incluídos nos gráficos apenas para nível de 

conhecimento e não podem ser usados de base para comparação com os anos 

anteriores). Sendo assim, foram identificados 440 registros na plataforma WoS, dos 

quais 48 demonstraram-se elegíveis após o refinamento (Fig. 1). 

 

Figura 1 - Flowchart via PRISMA. Registros obtidos a partir da plataforma de base eletrônica 
Web of Science (WoS) de 1988 a junho de 2021 

 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS e modelo adaptado de: 
MOHER, 2009. 
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A partir da análise dos dados obtidos foi identificado um padrão de 

crescimento de publicações na área (Fig. 2), onde podemos verificar que existe uma 

tendência de crescimento de publicações sobre o assunto. Essa tendência de 

crescimento pode estar relacionada com crescimento da produção mundial 

cogumelos, conforma já apontado por Royse et al. (2017), e com isso o aumento no 

interesse em se pesquisar na área. No entanto, a distribuição mundial dos artigos 

encontrados, demonstra que eles se concentram em sua grande maioria em países 

asiáticos, o que já era esperado por conta do histórico-cultural e da literatura 

(MILHORINI et al., 2018; CHAN et al, 2020), concentração essa situada 

basicamente em três países: Japão, Coreia do Sul e China (Fig. 3). A China e o 

Japão detêm a maior quantidade de artigos publicados na área. Embora, a 

centralidade das publicações gira em torno somente da China e Coreia do Sul, 

mesmo o Japão tendo mais publicações que este último (Fig. 4). 

 

Figura 2 - Registro de publicações e Tendências exponencial e linear ao decorrer dos anos. 

 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 

 

 

Essa centralidade em torno da China faz mais sentido quando comparamos 

essa informação com o volume da produção mundial de cogumelos, onde somente a 

China é responsável por 87% da produção mundial (ROYSE et al. 2017). Este 

padrão também foi encontrado por Chan et al. (2020), onde, apesar de a pesquisa 

não ter relação com a biologia molecular de basidiomicetos, aborda os cogumelos 

em geral.  
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Figura 3 - Distribuição mundial dos registros das publicações e colaboração entre países. 

 

 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 
 
 
 
Figura 4 - Frequência de publicações e centralidade em relação à distribuição mundial dos 
registros encontrados (1996 a 2022). 

 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 
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Acerca da interação sobre os países (Fig. 3), pode se observar que Japão, 

Coreia do Sul e China, possuem uma interação maior, quando se comparada aos 

outros países. E muitos deles não demonstram qualquer interação. No entanto, essa 

falta de interação, pode ser em decorrência da espécie trabalhada no estudo em 

questão, uma vez que, aparentemente são mais estudadas as espécies oriundas ou 

mesmo mais populares em um determinado local. Neste sentido, como podemos 

observar na figura 6, mesmo os três países com maiores contribuições e com um 

número maior de espécies listadas, não compartilham mais que uma espécie em 

suas listas. 

 Já em Chan et al (2020), uma forte interação é vista entre China e Estados 

Unidos, no entanto, o trabalho é focado em pesquisas gerais sobre cogumelos com 

fins culinários e medicinais. 

Em relação à quantidade de espécies estudadas, com os dados obtidos foi 

possível a confecção de uma lista com todas as espécies abordadas nos artigos, 

bem como sua frequência (Fig. 5). A partir disso, foi possível identificar que o 

cogumelo Pleurotus ostreatus é o mais estudado, seguido respectivamente do 

cogumelo Ganoderma lucidum e do cogumelo Agaricus bisporus. No entanto, apesar 

de mais estudado, o cogumelo mais cultivado no mundo não é o Pleurotus ostreatus. 

Segundo Valverde et al. (2015), o cogumelo mais estudado é o Agaricus bisporus, 

que segundo a figura 5, é apenas o terceiro mais estudado.  
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Figura 5 - Frequência em porcentagem das espécies abordadas nos artigos publicados entre 
1996 e 2022. 

 
Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 

 

 

Sendo assim, podemos entender que o cogumelo Pleurotus ostreatus, é o 

mais estudado quando se leva em consideração a escala global. No entanto, quando 

observamos os resultados da compilação dos dados e a separação deles entre os 

três países com mais publicações e mais importância, é possível verificar que a 

espécie Pleurotus ostreatus, é somente a segunda mais estudada entre os países 

asiáticos. Sendo o Ganoderma lucidum a espécie mais estudada da Ásia, e isso 

única e exclusivamente pela quantidade de registros reportados na China, uma vez 

que, não foram encontrados com os termos pesquisados, registros de artigos sobre 

a espécie no Japão e nem na Coreia do Sul (Fig. 6).  
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Figura 6 - Frequência das espécies estudadas em relação aos 3 países com mais publicações 

 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 
 

 

Então, observando a figura 6, pode-se identificar que o Japão possui o maior registro 

de pesquisas com Pleurotus ostreatus, espécie esta, responsável por 54,5% dos 

registros no país. Segundo Royse et al. (2017), a produção de cogumelos do gênero 

Pleurotus cresceu em torno perto de 200% entre 1997 e 2010 no país. Na China, a 

espécie com maior número de registros, é o Ganoderma lucidum, responsável por 

25% dos registros encontrados no país, sendo também o país com maior número de 

publicações sobre a espécie. Já na Coreia do Sul, foram encontrados registros de 

somente duas espécies, e sendo o Pleurotus eryngii a mais estudada, com o 

equivalente a 66,7% dos registros, seguido da Lentinula edodes com 33,3% dos 

registros.  

No entanto, quando cruzamos os dados obtidos neste trabalho com os dados 

de quantidade de cogumelos produzidos citados por Royse et al. (2017), 

identificamos que os fungos do gênero Lentinula e Auricularia são os mais 

produzidos na China, embora não tenham aparecido na lista individual do país. E o 

gênero Pleurotus, é o terceiro mais produzido. Este fato pode ter alguma relação 
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com segredo industrial, uma vez que é sabido que as pesquisas privadas são 

realizadas apesar de não serem publicadas. Este fato não ocorre somente nesta 

área, mas na esfera industrial como um todo. 

Acerca das palavras-chaves, pode-se observar na figura 7, que o termo 

“expression” não só tem a maior frequência, como também a centralidade, e se 

observarmos a correlação das áreas de estudo com as palavras-chave de forma 

cronológica (Fig. 8), pode se observar que a palavra “expression” tem relação direta 

com a biotecnologia, e está presente desde o início dos registros coletados para 

este trabalho e se estende até o final. Isso talvez possa ser explicado, pelo fato de 

que a maioria dos estudos contidos neste trabalho utilizam de alguma forma, a 

expressão de algum composto como prova da alteração feita no código genético do 

organismo estudado, ou mesmo se utilizando da maquinaria do cogumelo como 

ferramenta de expressão para algum composto específico. A segunda e a terceira 

palavra-chave, estão juntas em relação a frequência, sendo elas “transformation” e 

“mushroom”, embora divirjam em relação a centralidade, onde a segunda fica 

ligeiramente a frente. No entanto, segundo os dados da figura 8, podemos observar 

que elas também divergem quanto a ligação a áreas de estudo, sendo que a palavra 

“transformation” está mais relacionada com a área de horticultura, e a palavra 

“mushroom” está mais ligada a área da biologia celular. 
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Figura 7 - Frequência e centralidade em relação às 20 palavras-chaves mais utilizadas nas 
publicações encontradas entre 1996 a 2022. 

 
Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 

 

 

Com os dados obtidos de forma manual a partir do refinamento dos artigos, 

foi possível obter as informações referentes a “técnica / vetor”, utilizados para a 

manipulação das sequências genéticas das espécies estudadas (ver Tabela 1). E a 

partir destas informações, podemos inferir que não existia um vetor “padrão” em 

comum, mesmo se tratando da mesma espécie. Fato que só ocorreu a partir do 

aparecimento da utilização do CRISPR/Cas9. Esta observação faz sentido, uma vez 

que, segundo Adamov et al. (2018), o CRISPR/Cas9 vem sendo uma revolução na 

área da edição genética e desde o seu surgimento, e vêm mudando a biologia 

molecular como um todo. Outro motivo, pode ser em decorrência do fato de que a 

maioria dos trabalhos aqui contidos têm caráter experimental. Como não temos 

acesso aos resultados de pesquisas privadas não podemos chegar a uma conclusão 

definitiva somente com os dados obtidos com este trabalho, de qual vetor se 

enquadra melhor para cada espécie. 

Posto isso, podemos observar que o presente trabalho apresenta certas 

limitações. Pois foram utilizados somente os dados da base de dados eletrônica 
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WoS, e por conta disso, pode não vir a representar uma compreensão satisfatória. 

Sendo assim, como perspectivas futuras, seria interessante, incluir dados de outras 

as bases disponíveis. E como se trata de uma questão de grande interesse 

comercial, buscar também em bases internacionais de patentes, a fim de obter um 

resultado mais acurado. 
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Figura 8 - Relação das palavras-chaves com as áreas de estudo 
 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 
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Tabela 1 – Lista das espécies e os respectivos vetores utilizados 

 

Fonte: Elaboração própria a partir de dados encontrados na plataforma WoS 
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4 CONCLUSÃO 

A partir deste trabalho, podemos concluir que existe uma tendência de 

crescimento de pesquisas sobre o melhoramento genético de cogumelos 

basidiomicetos, e este crescimento tem relação com o aumento na procura e na 

produção em escala comercial.  

A China detém o maior número de publicações e representa 52% dos artigos 

encontrados, bem como a produção no que tange a esfera mundial. No entanto, o 

cogumelo Pleurotus ostreatus é a espécie mais manipulada geneticamente no Japão 

e a nível mundial, seguida pelo Ganoderma lucidum na China e o cogumelo 

Pleurotus eryngii na Coreia do Sul. E esta regionalização está estritamente ligada 

com a cultura e hábitos locais. Além disso, podemos inferir que antes da utilização 

do CRISPR/Cas9, não existia um vetor “padrão” em comum, mesmo em estudos 

acerca da mesma espécie, quando o intuito era manipulá-las geneticamente.  

No entanto, não podemos chegar a uma conclusão definitiva somente com 

os dados obtidos com este trabalho. Seria interessante em um trabalho futuro, 

abranger outras bases de dados e ampliar gama de dados extraídos dos artigos, a 

fim de preencher melhor as lacunas. 
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