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RESUMO

Os manguezais sdo ecossistemas costeiros que, geralmente, encontram-se
localizados em areas urbanizadas e por isso sujeitos a inumeras pressdes antrdpicas.
A microbiota do solo dos manguezais contribui para a manutencao do equilibrio e
saude desse ecossistema, através da complexa interagdo com as espécies vegetais
e o seu sedimento. Contudo, apesar do conhecimento dessas relagdes, pouco ainda
se conhece sobre os fatores que as dirigem. Visto isso, este trabalho objetivou
contribuir com dados sobre a relagédo entre as espécies de mangue e as comunidades
bacterianas que habitam o solo dos manguezais, também relacionando a estrutura
dessas comunidades as variaveis fisico-quimicas do solo. Esta pesquisa foi realizada
em dois periodos, seco e chuvoso, no manguezal do Rio Pacoti, localizado na Regido
Metropolitana de Fortaleza, capital do Ceara e Nordeste do Brasil. Foram amostrados
solo de 7 areas, 3 com predominancia de 1 espécie de mangue isoladamente, sendo
as espécies Avicennia germinans (A), Rhizophora mangle (R) e Laguncunlaria
racemosa (L),2 areas com mistura de duas espécies (RL e AL), uma area com 3
espécies de mangue juntas (RLA) e uma area controle (C), sem vegetacdo. No
laboratério foram medidas as variaveis ambientais de pH, salinidade, teor de matéria
organica e percentual de silte-argila do solo. A estrutura das comunidades bacterianas
foi acessada por meio da técnica independente de cultivo PCR- DGGE do gene 16S
rRNA. Utilizando Anélise de Componentes Principais (PCA), foi possivel observar que,
para os dados abidticos, em ambos os periodos, as areas RLA e C diferiram das
demais que se correlacionaram positivamente. A riqueza de UTOs durante o periodo
seco, que variou entre 33 e 23, foi maior que no periodo chuvoso, com variacao de 22
e 13 UTOs. As areas que apresentaram maior € menor riqgueza no periodo seco foram
AL e C, respectivamente, enquanto no periodo chuvoso foram as areas RLA e A. Ao
analisar os agrupamentos dos perfis gerados pela DGGE do periodo seco, observa-
se similaridade de 51,9% entre todas as areas, sendo a maior similaridade do grupo
apresentada entre as areas A e C, com 77,8%. No periodo chuvoso os agrupamentos
mostraram-se diferentes do periodo seco, onde a maior similaridade, de 67,7%, ficou
entre as areas C e L, além da formacao de um grupo 56% similar entre as areas R,
RL e RLA. A andlise de redundancia foi aplicada as variaveis ambientais e as matrizes
de presenca/auséncia de UTOs, correlacionando-as, no entanto, nenhum dos dados
abidticos foi capaz, estatisticamente, de explicar a variagdo da riqgueza de UTOs entre



as areas. Em concluséao, pode-se inferir que as diferentes espécies de mangue, e suas
combinacgdes, influenciam a riqueza das comunidades microbianas que habitam nas
proximidades de suas raizes, tendo essa riqueza apresentado diferenca também entre

os periodos estudados, para todas as areas.

Palavras-chave: manguezal, Rio Pacoti, solo, espécies de mangue, diversidade
microbiana, rDNA 16S, DGGE.
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1.  INTRODUCAO

Os manguezais sao ecossistemas Unicos, caracterizados pela alta
produtividade, grande quantidade de matéria organica, que € constantemente
reciclada, e por ocorrerem na interface entre o oceano e os habitats terrestres
(NEDWELL; BLACKURN; WIEBE, 1994). O Brasil possui a segunda maior area de
manguezal do mundo, com 13.000 Km? (SPALDING et al., 2010).

As florestas de mangue sdo ameacgadas constantemente por atividades
realizadas pelo homem, que podem gerar danos, direta ou indiretamente, e
consequentemente, alterar sua estrutura e distribuicdo. Os impactos antropicos se
tornam a principal causa de disturbios, devido ao desmatamento, poluicao e barragem
de rios, desenvolvimento dos portos e industrias, especulacao imobiliaria, aquicultura
e agricultura, entre outros danos (AUBE; CARON, 2001). Sobre a severidade dos
impactos causados pelo homem, Holguin et al. (2001), considera que se a taxa de
destruicao prosseguir da mesma forma, em 50 anos 0s manguezais desaparecerao.

A interacdo entre os micro-organismos e as plantas deve ser vista com atencao
em casos de preservacao e restauragdo de areas de manguezais, principalmente
quando encontrados em climas aridos. Isso porque a regeneracao das florestas de
mangue de climas aridos, quando comparada aos manguezais dos trépicos, néo
ocorre tao facilmente apenas com o plantio de propagulos, € um processo que ocorre
lentamente devido ao dificil acesso a agua doce. Bashan et al. (2002), utilizou-se de
bactérias promotoras de crescimento vegetal (PGPB, do inglés Plant growth-
promoting bacteria), extraidas de manguezais como ferramenta no auxilio do
reflorestamento de uma area de mangue impactado.

Bactérias e arqueias ja foram isoladas desse ambiente, sabe-se que as
comunidades desses micro-organismos ndo se relacionam apenas com a composi¢ao
vegetal, mas também com variaveis ambientais, como a granulometria (COLARES;
MELO, 2013) e matéria organica do sedimento. No entanto, ainda se conhece muito
pouco das relacées complexas que ocorrem nesse ecossistema, de como se da a
atividade dos micro-organismos, suas fungdes, o que os influencia e a composicéao
dessas comunidades. Assim, fica clara a necessidade de estudos que elucidem os
processos complexos que ocorrem nos manguezais, assim como as comunidades
microbianas associadas a ele, que além de essenciais na restauragao, apresentam

grande potencial biotecnoldgico.
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Neste trabalho foi realizado um estudo sobre as bactérias que habitam o solo
de diferentes espécies vegetais, assim como areas com misturas dessas espécies, no
Manguezal do Rio Pacoti, Ceara, regidao nordeste de Brasil. O objetivo da pesquisa foi
contribuir com dados a respeito da riqueza bacteriana do sedimento, durante a época
seca e chuvosa, buscando encontrar diferencas na distribuicdo desses micro-
organismos e desvendar quais fatores dirigem essa diferenca.
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2. REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1. Caracterizacao dos manguezais e impactos

Manguezais s&o ecossistemas unicos, encontrados na zona de transigéo entre
os ambientes terrestre, marinho e dulcicola (ALONGI, 2002). Localizados em regides
tropicais e subtropicais, as florestas de mangue sao caracterizadas por sua alta
produtividade, grande quantidade de matéria organica, que €& constantemente
reciclada, pelo seu sedimento inconsolidado e com pouca oxigenacdo, salinidade
elevada e por estarem sob influéncia das marés, sendo inundadas constantemente
(NEDWELL; BLACKURN; WIEBE, 1994). A matéria organica encontrada nesse
ambiente, proveniente em grande parte de material foliar, forma a base alimentar de
muitos organismos que vivem nas aguas costeiras, como moluscos, crustaceos e
peixes. Além disso, 0s manguezais servem como bergario para diversas especies,
bem como area de forrageio para aves, abrigo para alguns répteis, pequenos
mamiferos e invertebrados (FLORES-VERDUGO, 1990; SCHAEFFER-NOVELLI,
2000). Essas areas nao beneficiam apenas a fauna, mas atuam também como
barreira na protecdo da costa contra erosdo, em areas de ocorréncia de tsunamis,
tempestades, ciclones tropicais e elevagéao do nivel do mar (ALLEN, 2001; LEE et al.,
2014).

Trés quartos da area costeira do mundo sao ocupados por manguezais, entre
35°N e 40°S (GIRI et al., 2011), estando presente na costa de 123 paises (Feller et al.
2010). O sul da Asia engloba 33,5% dos manguezais do mundo, seguido pelos 15,7%
da América do Sul (SPALDING et al., 2010). No Brasil, esse ecossistema se estende
desde o extremo norte do Amap4, até o litoral sul de Santa Catarina (MAIA et al.,
2006), com aproximadamente 1,38 milhdes de hectares (13.800 Km?),
correspondendo a 50% da area total de manguezais das Américas (KJERFVE;
LACERDA, 1993).
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Figura 1. Distribuicdo dos manguezais no mundo.
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Fonte: Giri et al., 2011.

As florestas de mangue sao ameacgadas constantemente por atividades
realizadas pelo homem, que podem gerar danos, de forma direta e indireta, e, por
consequéncia, alterar a estrutura e distribuicao desse ecossistema. A nivel global, os
estresses antrdpicos que ocasionam a perda de biomassa dos manguezais sdo o
extensivo desmatamento, a barragem e poluicao dos rios, desenvolvimento dos portos
e industrias, especulacao imobiliaria, aquicultura, agricultura, entre outros impactos
(AUBE; CARON, 2001). No Brasil, especificamente na regido nordeste, a urbanizagao,
especulagdo imobilidria e carcinicultura sdo as atividades que, historicamente, mais
devastaram essas éareas (LACERDA, 2002), alterando o hidrodinamismo e
prejudicando, principalmente, o fluxo de dgua-doce que muitas vezes é limitado em
regides do semiarido do Nordeste. Tendo em vista a severidade dos impactos e a
necessidade de protecédo do ecossistema, no Brasil, 0s manguezais sdo considerados
areas de protecao permanente (CONAMA, 2002).
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2.2. Vegetacao, zonacao e interacao micro-organismo — habitat

A vegetacao dos manguezais, denominada mangue, possuem caracteristicas
morfoldgicas, ecofisioldgicas e adaptacdes que permitem seu desenvolvimento nesse
ambiente (DUKE ALLEN, 2006). Essa vegetacao é representada por 9 ordens, 20
familias, 26 géneros e cerca de 70 espécies (SPALDING, 1997), onde 17 delas séo
exclusivas desse ecossistema (DUKE et al., 1998). No Brasil, cinco espécies de
mangues sao representativas, sendo elas: Rhizophora mangle L., Avicennia
schaueriana Stapf. & Leech, A. germinans L., Laguncularia racemosa (L.) Gaertn e
Conocarpus erectus L. (CINTRON & SCHAEFFER-NOVELLI, 1992; KJERFVE &
LACERDA, 1993).

Os mangues sao um tipo de vegetacdo arborea tolerantes a salinidade,
adaptados ao ambiente inundavel e com pouca oxigenacao (SCHAEFFER-NOVELLI,
2002). Os géneros Avicennia e Laguncularia possuem glandulas de sal que permitem
a eliminacao do excesso de sal, assim como possuem pneumatéforos, estruturas que
possibilitam as trocas gasosas durante a maré baixa (CANTERA & ARNAUD, 1997).
Em Rhizophora mangle pode-se observar as “raizes-escora”, que auxiliam a
sustentacao no sedimento inconsolidado (DUKE, 2002). Além disso, os propagulos de

espécies tipicas de mangue, podem ser dispersos por flutuacao (hidrocoria).

A distribuicao das espécies de mangue se da, em grande parte dos manguezais
do mundo, na ocorréncia de padrdes de bandas dessas espécies, onde, normalmente,
ocorrem do litoral seguindo para o continente, ou na forma de bandas de uma Unica
espécie paralela a costa. Essa variagdo ocorre em diferentes escalas, podendo variar
de um manguezal para outro, assim como dentro de um mesmo estuario, estando
intimamente ligada as distintas inundacdes pelas marés, a capacidade de tolerancia
de cada espécie a salinidade, as propriedades fisico-quimicas do solo, entre outros
fatores (BUNT, 1996; HOGARTH, 2010; YUVARAJ et al., 2017).

Essa zonacdo em manguezais é um fator chave para a determinacao e
manutenc¢do da produtividade e biomassa desse ecossistema, sendo também fator
controlador da fauna que interage com essas areas (KOMIYAMA et al., 2007;
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KRAUSE et al., 2004). Como essa zonagao ocorre em florestas de mangue é muito
complexa, e varios fatores sédo apontados como direcionadores desses padrdes, entre
eles a geomorfologia do local, salinidade, marés, entrada de agua doce, competicao
interespecifica e dispersdo e predacéao distinta para os propagulos (MCKEE, 1995;
TAM et al., 1997).

A vegetagao, o solo e os micro-organismos se relacionam intimamente, de
forma a influenciarem e serem influenciados uns pelos outros. Nos manguezais 0s
micro-organismos atuam reciclando os nutrientes e conservando-os no ecossistema,
0 que explica o fato de que apesar das florestas de mangue serem pobres em
nutrientes, tais como nitrogénio, carbono, enxofre e fésforo, ainda assim sao
consideradas ambientes altamente produtivos (ALONGI et al., 1993; VAZQUEZ et al.,
2000). As folhas e outros materiais provenientes das plantas, sdo degradados no solo,
primeiramente, pelos micro-organismos e depois pelos organismos maiores do
ambiente (ALONGI et al., 1989; HOLGUIN et al. 2001). Com 91% da biomassa total
do solo de manguezais tropicais, bactérias e fungos desempenham atividades
microbianas essenciais nesse ecossistema, principalmente as bactérias, que
desempenham fungdes chave nos ciclos do nitrogénio, participando de todas as
transformacdes desse nutriente, ciclo do carbono, reducao de sulfato, oxidacao do
enxofre, entre outras atividades. (ABRAHAM et al., 2004; ALONGI, 2002; BHARATHI
etal., 1991).

As raizes das espécies de mangue, por sua vez, podem formar uma rede
complexa proxima a superficie do sedimento, influenciando as caracteristicas do solo,
criando microhabitats, que s&o colonizados por diversos micro-organismos
(VAZQUEZ et al., 2000). Essa poc¢ao do solo em contato com as raizes € denominada
rizosfera, onde os exsudatos das raizes influenciam diretamente na riqueza,

composicao e abundancia da microbiota do sedimento (efeito rizosférico).

Estudar as relagdes entre 0s micro-organismos, as plantas e os nutrientes do
solo, é essencial para se entender o funcionamento de varios ecossistemas. Nos
manguezais, onde o solo é inundado constantemente, a relacdo entre esses trés
componentes poderia ndo influenciar tao fortemente um ao outro, principalmente na

modulacao das comunidades microbianas pela vegetacao.
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Colares e Melo (2013), num estudo com a rizosfera de R. mangle, encontram a
correlacao entre comunidades de arqueias e bactérias de trés pontos distintos em um
manguezal, com a granulometria do solo. Apesar da diferenga entre os pontos de
amostragem, foi encontrada uma similaridade de 30% entre eles, o que pode ser
explicado pelo fato de todas as areas estarem sob influéncia de uma mesma espécie
de mangue, corroborando com a hip6tese de que uma microbiota especifica é
selecionada pelas raizes das espécies vegetais, € que essa selecao também ocorre

nas areas de manguezais.

Utilizando técnicas moleculares, Gomes et al. (2014) estudaram as
comunidades microbianas da rizosfera de duas espécies de mangue, A. shaueriana e
L. racemosa e de uma area sem vegetacdo e encontraram que Rhizobiales e
Vibrionales ocorriam em maior abundancia nas areas de rizosfera, enquanto bactérias
redutoras de sulfato, das ordens Desulfobacterales e Desulfomonadales, ocorreram

em maior abundancia na rizosfera de A. shaueriana.

Apesar de se conhecer a importancia da relacdo entre 0s micro-organismos e
seu ambiente, ainda se conhece pouco sobre como essas relagdes ocorrem e o que
as dirige, havendo uma necessidade de estudos que contribuam para desvendar o
papel dos micro-organismos nos manguezais, Como as espécies vegetais e seu
sedimento influenciam a riqueza e abundancia dessas comunidades microbianas, e
por fim, como utilizar essas interagcdes em projetos de reflorestamento em areas de

manguezal impactados.

2.3. Métodos de estudo de micro-organismos

Acessar as inumeras e complexas comunidades microbianas que habitam
diferentes ecossistemas, foi, por muito tempo, um desafio para os microbiologistas
(TORSVIK et al., 2002). No entanto, essa abordagem comecou a mudar nao faz muito
tempo. Ha cerca de 30 anos, foi constatado que nao se poderia obter a diversidade
total de um ambiente através do seu cultivo em culturas puras, assim como essas
técnicas dependentes de cultivo sdo capazes de capturar apenas 1% das células

observadas em contagem direta, esse fendbmeno ficou conhecido como “a grande
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anomalia da contagem de placas”. (HANDELSMAN, 2004; STALEY; KONOPKA,
1985; TORSVIK; @VREAS, 2002). Isso se deve, principalmente, a dificuldade na
reproducao do ambiente natural no qual os micro-organismos estao crescendo, como
também das complexas interacoes entre essa microbiota, tornando o que se
encontrava nas técnicas tradicionais nao representativa da diversidade encontrada
originalmente. (SCHIMIDT, 2006).

As técnicas independentes de cultivo sdo aquelas que se baseiam na
informacao retirada dos componentes celulares diretamente do ambiente, sem haver
a necessidade de cultivo (MALIK et al., 2008).

Essas técnicas molecurares envolvem, em grande parte, a utilizacdo do gene
que codifica para a subunidade menor do RNA ribossémico (16S rRNA). O rRNA 16S
foi, e ainda é, utilizado em larga escala para estudos moleculares por suas
caracteristicas, que permitem comparagoes filogenéticas, com uma maior facilidade
de sequenciamento. Entre essas caracteristicas, podemos citar o seu tamanho, de
aproximadamente 1600 nucleotideos, sendo intermediario entre o 5S rRNA e o0 23S
rBRNA; ele pode ser encontrado em todos 0s procariotos; possui longas regides
conservadas; possui regides hipervariadas, utilizadas como marcadores genéticos,
usados frequentemente para explorar a diversidade e estrutura de comunidades
microbianas. (MUYZER; RAMSING, 1995; SPIEGELMAN et al., 2005; WOESE et al.,
1990).

A reacao em cadeia da polimerase (PCR, do inglés, Polymerase Chain
Reaction), € uma técnica na qual cdpias de um gene de interesse sdo geradas em um
curto espago de tempo, e é a base de inUumeros métodos que se utilizam desse
material genético amplificado. A PCR consiste na hibridizagcao de dois iniciadores, que
se ligam em regides especificas do gene-alvo, fazendo uma extensao ciclica da regiao
que se deseja amplificar, com ciclos de desnaturacdo da cadeia e anelamento, em
temperaturas especificas, gerando, assim, copias da regidao onde os iniciadores se

ligaram.

Entre as chamadas técnicas de fingerprinting, que utilizam o DNA amplificado
na PCR, o DGGE (Eletroforese em gel de gradiente desnaturante), é uma, dentre
varias, a ser utilizada para obter informagdes dobre perfis de comunidades
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microbianas. Através de PCR-DGGE, é possivel se obter dados relativos a
composigao, estrutura e diversidade da microbiota de determinada area (MUYZER et
al., 1993; TORSVIK; @VREAS, 2002).

A PCR-DGGE consiste na separacdao do DNA amplificado, ndo através do
tamanho da molécula, mas sim por sua composi¢do nucleotidica. Em posse das
copias dos fragmentos do DNAr 16S, submete-se essas cdpias a um gradiente
desnaturante de ureia e formamida, num gel de poliacrilamida, que rompe as pontes
de hidrogénio entre as cadeias, ndo desnaturando completamente, pois um dos
iniciadores da PCR possui um grampo G-C (regido rica no conteudo dessas bases).
A migracao por conta da desnaturagao diferenciada de cada fragmento, gera um perfil
de bandas que caracteriza cada comunidade (MUYZER et al., 1993).

As bandas encontradas na DGGE sdo chamadas UTOs (unidades taxonémicas
operacionais), e delas sdo gerados dados para comparagdo das diferentes
comunidades através de matrizes de similaridade e analises estatisticas multivariadas
(NAKATSU, 2007).
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3. OBJETIVOS

3.1. Objetivo Geral

Este trabalho teve como objetivo contribuir com dados sobre a estrutura das
comunidades bacterianas que habitam o solo dos manguezais, buscando elucidar
relacdes entre essas comunidades e as diferentes espécies de mangue. Com isso
procura-se subsidiar futuros projetos bem-sucedidos de reflorestamento e plantio de

mangue.

3.2. Objetivos especificos

o Aplicar a técnica de DGGE (Eletroforese em Gel de Gradiente
Desnaturante) para obtencao dos perfis de riqueza dos ribotipos de cada
ponto de coleta;

o Verificar a ocorréncia de variagdes na estrutura das comunidades
bacterianas entre os pontos e entre os periodos de coleta (seco e

chuvoso);

o Acessar as varidveis ambientais de pH, salinidade, matéria orgénica e
conteudo de silte-argila do solo, relacionando a ocorréncia dos micro-

organismos com esses fatores.
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4, MATERIAIS E METODOS
4.1. Area de estudo

O Rio Pacoti € um dos mais importantes recursos hidricos dessa regido. O rio
banha os municipios de Pacoti, Redencao, Acarape, Pacajus, Guaiuba, Horizonte,
ltaitinga, Fortaleza, Eusébio e Aquiraz (IPLANCE, 2002), possuindo 15 km de
extensao e 160 hectares de manguezais.

Essa area passou a ser legalmente protegida desde o ano 2000, pelos
Decretos Estaduais 25.777 e 25.778, onde foi criada a Unidade de Conservacéao
Estadual “Corredor Ecoldgico do Rio Pacoti” e a APA do Rio Pacoti, abragendo os
municipios de Aquiraz, Fortaleza e Euzébio (CEARA, 2000). GORAYEB et al., 2005,
destacou que apesar do estudrio do Rio Pacoti ser uma area protegida, muitos
impactos sdo observados principalmente pelo mau uso dos recursos hidricos, pela
atividade turistica e imobiliaria, o desmatamento das espécies de mangue, causando
erosdo e assoreamento e consequentemente uma diminuicdo drastica da
biodiversidade local.

Quanto a composicao vegetal, o manguezal do Rio Pacoti possui cinco
espécies predominantes de mangue, sendo elas Avicennia germinans (mangue
preto), Avicennia schaueriana (mangue siriuba), Laguncularia racemosa (mangue
branco), Rhizophora mangle (mangue vermelho) e Conocarpus erectus (mangue
botdo) (NASCIMENTO, 2003).

4.2. Amostragem e Pontos de Coleta

Foram realizadas duas coletas, uma no més de Novembro de 2014, durante o
periodo seco, e outra no més de Fevereiro de 2015, durante o periodo chuvoso. Para
tanto, foram determinadas 7 areas de amostragem com combinacdes diferenciadas
ou isoladas de 3 diferentes espécies de mangue, sendo elas R. mangle (R), A.
germinans (A), L. racemosa (L), uma area com combinacao das trés espécies (RLA)
e areas com combinagdes de duas espécies (RL e AL), além de uma éarea controle
(C) sem vegetacdo. Dessas areas foram feitos quadrantes, com ajuda de uma fita
métrica, de 25m=? e dentro de cada uma foram divididos mais 25 subquadrantes e entre

eles foi escolhido, de forma aleatorizada, os subquadrantes para a coleta do



22

sedimento superficial (0-10 cm), com a ajuda de um amostrador cilindrico de PVC
(core) de 30 cm de comprimento e 10 cm de diametro. A parte mais superficial do solo
foi acondicionada em frascos estéreis, devidamente identificados, em 5 replicatas de
cada area, colocados em recipiente térmico com gelo e levados posteriormente ao
laboratorio, onde foram mantidos a -20° C. Essas amostras foram destinadas as
analises moleculares. Ja o restante do solo contido no core foi colocado
separadamente em sacos plasticos e foram destinados as analises fisico-quimicas.

Ao final da coleta foram totalizadas 35 amostras.

Figura 2. Localizagao dos pontos de coleta no manguezal do Rio Pacoti — CE.

Fonte: Google Earth. Disponivel em: < https://www.google.com.br/intl/pt-PT/earth/>. Acesso em Junho

de 2017.

4.3. Analises fisico-quimicas

Foi retirado um pool de 100g dos solos para centrifugagdo a 10.000g, por 5
minutos, para a retirada da agua intersticial, da qual foi medido o pH com a ajuda de
um potencidmetro e a salinidade com um refratdmetro. Outra parte do solo foi seca

em estufa a 60°C por 48h para quantificacao do teor de matéria orgéanica e silte-argila.


https://www.google.com.br/intl/pt-PT/earth/
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Quando completamente secas, as amostras foram maceradas com grau e pistilo,
tendo o cuidado de peneirar para a retirada de pequenos fragmentos das raizes. Para
a quantificacdo do teor de matéria organica foram utilizados cadinhos, postos
anteriormente no dessecador para que fossem mantidos sem umidade. Os cadinhos
foram pesados, sendo eles manuseados com uma pinga, o valor anotado e adicionado
0,5 g do solo, em triplicatas. As amostras foram colocadas em mufla a 550°C, por 4
horas e s6 foram retiradas apés esfriarem. Os cadinhos foram pesados novamente e
o teor de matéria organica calculado pela férmula M.O. (g/Kg) = [(Mi — Mf)/Mi] * 1000,
na qual M.O. é a matéria organica, Mf € a massa apds combustédo e Mi, a massa inicial.
O método utilizado € o de perda de peso por ignicdo (PPI), descrito por Schulte e
Hopkins (1996). A quantificacdo da fragao de silte-argila foi feita a partir da lavagem
de 1009 do solo em peneira de abertura de 0,062 mm, em triplicata para cada amostra.
Os frascos foram postos em estufa a 60°C para a secagem. Os calculos sao feitos a
partir da diferenca de peso inicial e peso final do conteudo dos frascos.

4.4. Extracao de DNA

O DNA foi extraido individualmente de cada amostra (35 amostras), usando o
kit comercial PowerLyzer PowerSoil DNA Isolation (MO BIO, EUA), de acordo com o
manual que o acompanha. Basicamente, deve-se pesar 0,25 g de solo e adiciona-los
a microtubos contendo pequenas esferas e adicionar também uma solucao contendo
SDS (do inglés sodium dodecyl sulfate), que juntos serdo responsaveis pela lise fisica
e quimica da célula. Nos passos que seguem, o DNA genémico de cada amostra é
capturado em uma membrana de silica. No ultimo passo, o DNA presente na
membrana é lavado e, em seguida, eluido utilizando 100 uL de agua estéril livre de
DNAse. O DNA extraido foi quantificado por absorbancia (NanoDrop) e as amostras
de DNA armazenadas a -20 °C.

4.5. PCR-DGGE

Primeiramente, por meio de PCR, foi realizada a amplificacdo da regiao
hipervariavel V3 do 16S rRNA (DOVREAS et al., 1997), utilizando os iniciadores
especificos para essa regiao, 338F GC (5 GCC CGC CGC GCG CGG CGG GCG
GGG CGG GGG CAC GGACTC CTACGG GAG GCA GCA 3)e 518R (5 ATT ACC
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GCG GCT GCT GG 3’). A amplificagao foi realizada em um termociclador Mastercycler
Gradient (Eppendorf). As condi¢des da PCR utilizadas para o dominio Bacteria foram
as seguintes: 95°C por 5 min, 30 ciclos de 92°C por 1 min, 55°C por 1 min e 72°C por
1 min, e um periodo de extensao final a 72°C por 10 min. Em todas as reagdes foram
usadas concentragbes de DNA entre 10 e 20 ng/ul. Esse valor corresponde a um
volume de 1ul. Todas as reagdes foram de 25 uL e continham: 0,5 pmol de cada
iniciador, 0,2 mM de cada ANTP, 2,5 ul de tampéo de PCR 10 x (100 mM Tris - HCl e
KCI 500 mM, pH 9,0), MgCI2 1,5 mM e 5U de Taq DNA polimerase e agua ultrapura
Milli-Q esterilizada para atingir o volume final. Os produtos foram visualizados por
eletroforese em gel de agarose a 2% corado com SYBR Safe (Invitrogen), em tampao
TBE 0,5 x (45 mM de Tris base, 45 mM de acido bérico, 1 mM de EDTA pH 8,0),
utilizando um sistema de fotodocumentacao ultravioleta. O marcador molecular de 1
Kb foi utilizado como padrdo de tamanho de DNA. Os amplicons gerados foram
separados por DGGE. Os géis de acrilamida 8% foram preparados com gradientes
desnaturantes de 40% a 70%, usando uma solucao desnaturante 100% (7M uréia e
40% formamida) e uma solucdo 0% (sem uréia e formamida). A eletroforese foi
realizada a 60°C e a 200V constantes por16h, em um sistema DCode (BioRad),
utilizado a solugao tampéo TAE 0,5X. Apds a eletroforese, o gel foi imerso em solugéo
de SYBR-Green | (Molecular Probes) na concentracdo de 1:10.000 (v/v) por 1h. A
imagem do gel foi capturada em um sistema de fotoducumentacéao ultravioleta (UVP).

4.6. Analise dos Dados

Analise de Componentes Principais (PCA) foi usada para discriminar padroes
gerais de variaveis ambientais entre todas as amostras utilizando o programa PAST
2.12 (HAMMER; HARPER; RYAN, 2001). Foi utilizada a plataforma GelCompar Il para
rodar o programa BioNumerics (Applied Maths, Bélgica) versédo 7.1, no qual foi feita a
normalizagdo, comparacao e conversao das imagens dos géis de DGGE em matrizes
de abundéancia e presenga/auséncia, das quais foram originados os agrupamentos
hierarquicos usando o algoritmo UPGMA e o coeficiente de similaridade de
Jaccard. As matrizes geradas pelo BioNumerics também foram utilizadas para
correlacionar a ocorréncia das espécies com os dados ambientais por meio da analise
de redundancia (RDA), usando Canoco versao 4.5 (Biometris, Wageningen, Holanda).
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5. RESULTADOS

Os valores das variaveis ambientais de pH e salinidade das amostras coletadas
durante periodo seco e chuvoso estdo correlacionados na seguinte tabela. As
amostras estao representadas pelas seguintes letras R, RL, RLA, A, AL, L e C, que
significam areas de R. mangle; R. mangle e L. racemosa; R. mangle, L. racemosa e
A. germinans; A. germinans; L. racemosa; Controle (sem vegetacao),

respectivamente.

Tabela 1. Variaveis ambientais de pH e salinidade dos pontos de coleta nos periodos seco e chuvoso.

Pontos Periodo Ph Salinidade
R1 Seco 6,64 55
R2 Chuvoso 6,66 53

RL1 Seco 6,45 53
RL2 Chuvoso 6,33 57
RLA1 Seco 7,18 49
RLA2 Chuvoso 6,43 49
A1 Seco 7,12 60
A2 Chuvoso 6,45 90*
AL1 Seco 6,56 61
AL2 Chuvoso 6,43 57
L1 Seco 7,02 64
L2 Chuvoso 6,93 50
C1 Seco 7,4 37

C2 Chuvoso 7,5 37
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Observando a tabela acima, podemos observar que o pH apresenta pouca
variagdo entre as areas e também entre os periodos, com valores entre 6,33 e 7,5,
onde nessa faixa pode ser considerado de acido a neutro. Quanto a salinidade, os
valores também nao apresentaram grandes variagdes, destoando apenas no ponto
A2, correspondente ao periodo chuvoso. De uma forma geral, os valores de salinidade
podem ser considerados elevados em ambos os periodos, ndo tendo apresentado
diminuic&o significativa entre as coletas.

Os valores de matéria organica (M.O) e conteudo de silte-argila, referente ao
periodo seco e chuvoso, respectivamente, assim como suas triplicatas, estao
demonstrados nas tabelas 2 e 3 abaixo.

Tabela 2. Variaveis ambientais de Matéria organica e Silte + Argila dos pontos de coleta, em ftriplicata,
referente ao periodo SECO.

Pontos M.O.(g/kg) Média Silte - Argila  Silte - Argila
(%) (Média)
R1 51,01 40,82
R2 50,57 49,93 33,2 38,26
R3 48,21 40,77
RL1 35,25 40,83
RL2 33,17 34,93 50,97 44,82
RL3 36,37 42,68
RLAT 37,19 19,31
RLA2 40,79 38,79 20,33 20,28

RLA3 38,39 21,20
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A1l

A2

A3

AL1

AL2

AL3

L1

L2

L3

C1

C2

C3

40,77
47,06
49,66
59,71
48,20
47,94
64,93
70,01
67,01
14,18
15,04

15,18

45,83

51,95

67,32

14,80

23,32
23,68
23,65
35,42
34,44
36,74
50,95
50,61
49,02
11,31
8,91

15,7

23,55

35,53

50,19

11,97

Tabela 3. Variaveis ambientais de Matéria organica e Silte + Argila dos pontos de coleta, em triplicata,

referente ao periodo CHUVOSO.

Pontos M.O.(g’kg) Média Silte + Argila Silte +
(%) Argila
(média)
R1 54,36 27,7
R2 41,50 47,95 26,27 26,47
R3 48,0 25,45
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RLA1

RL2

RL3

RLA1

RLA2

RLA3

A1

A2

A3

AL1

AL2

AL3

L1

L2

L3

C1

C2

C3

54,95
54,37
53,40
27,21
28,53
27,30
34,68
33,89
29,54
40,54
36,97
40,89
44,16
46,64
46,85
20,31
17,38

20,34

54,24

27,68

32,70

39,47

45,88

19,34

32,56
32,74
32,83
12,09
11,94
12,74
33,95
36,38
36,24
40,33
39,83
40,26
45,99
45,16
44,29
17,24
16,48

18,48

32,41

12,25

35,52

40,14

45,13

17,4

O teor de matéria organica, entre os periodos, ndo apresentou uma grande

variagcdo, como podemos observar no Grafico 1 abaixo. Nao se pode observar um

padrao de aumento no teor de matéria organica durante o periodo chuvoso na maioria

dos pontos, apenas em RL2 e C2. Dentre todas as areas de amostragem, a L2

apresentou o maior teor de M.O., com 67,23 g/kg, € C2 o menor, com 19,34, sendo

ambas no periodo chuvoso. O conteudo de silte-argila também n&o mostrou grande
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variacao entre os dois periodos (Grafico 2). Entre as areas, L1 e RLA2, obtiveram

maior e menor porcentagem de silte-argila, respectivamente.

Grafico 1. Média e desvio padrdo do teor de matéria organica (g/kg) das triplicatas do periodo seco e

chuvoso.
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Gréfico 2. Média e desvio padrao do conteudo de silte+argila das triplicatas do periodo seco e chuvoso.
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variacdo, como podemos observar no Grafico 1. Nao se pode observar um padrdo de
aumento no teor de matéria organica durante o periodo chuvoso na maioria dos
pontos, apenas em RL2 e C2. Dentre todas as areas de amostragem, a L2 apresentou
o maior teor de M.O., com 67,23 g/kg, e C2 o menor, com 19,34, sendo ambas no
periodo chuvoso. O conteudo de silte-argila também ndo mostrou grande variagao
entre os dois periodos (Grafico 2). Entre as areas, L1 e RLA2, obtiveram maior e

menor porcentagem de silte-argila, respectivamente.

Para a analise da variabilidade dos dados ambientais obtidos, foi utilizada a
analise de componentes principais (PCA). O componente principal 1 explicou 61,92%
da variabilidade dos dados, enquanto o componente 2 explicou 19,85%, explicando,
juntas, mais de 80% da variabilidade total do conjunto de dados das duas coletas.
Com o componente principal 1, se correlacionaram positivamente, a salinidade,
matéria orgéanica e silte-argila, assim como os pontos que apresentaram os maiores
valores dessas variaveis. Com o componente principal 2 dois se relacionaram
positivamente os pontos C1, C2, RLA2 e pH.
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Figura 3. Andlise de PCA demonstrando a variabilidade entre as 7 areas em ambos os periodos, seco e chuvoso.
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As bandas dos perfis gerados pela DGGE, quando contabilizadas, permitem a

estimacao da riqueza de ribotipos de uma amostra. Observando os dados da Tabela

2, pode-se notar uma diminuicdo consideravel na quantidade de bandas no periodo

chuvoso, que variou de 13 a 22, enquanto que o periodo seco mostrou variagéo de 23

a 33 bandas. As areas AL, L e RL, no periodo seco, tiveram a maior riqueza e a area

C amenor. No periodo chuvoso, a area RLA, com 22 bandas, mostrou a maior riqueza

para essa época, e com apenas 13 bandas, a area A apresentou a menor riqueza.

Além desses dados, verifica-se que os pontos que apresentaram maior riqueza de

ribotipos, tiveram a presenca em comum da espécie L. racemosa. O ponto C mostrou

a menor variagdo entre os periodos, com uma diferengca de apenas 14 bandas,

enquanto as demais variaramde 6 a 17.
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Tabela 3. Riqueza de ribotipos de Bacteria detectado por DGGE.

R RL RLA A AL L C
Seco 27 30 28 25 33 33 23
Chuvoso 15 15 22 13 16 16 19

Figura 4. Grafico de chuvas nos periodos de coleta.
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Fonte: FUNCEME. Disponivel
em:http://www.funceme.br/index.php/areas/23monitoramento/meteorol%C3%B3gico/406-chuvas-
di%C3%A1rias. Acesso: maio, 2017.

Analisando os agrupamentos derivados dos perfis da DGGE (Figura 4.), pode-
se observar que as areas se agruparam de forma distinta entre os dois periodos. Entre
as areas da coleta 1, as que apresentaram maior percentual de similaridade, com
77,8%, foram A e C, seguidas por R e RL, com 75,8%. Contudo, na coleta 2, as areas
que apresentaram maior percentual de similaridade, foram L e C, com 66,7%,
seguidas por RL e RLA, com 60,9%. Observa-se, também, que durante o periodo
chuvoso formou-se um grupo com os pontos R, RL e RLA com 56% de similaridade.

Figura 4. Agrupamentos em fungdo das estruturas de comunidades de bactérias obtidas a partir dos
perfis de DGGE utilizando o algoritmo UPGMA e a distancia de Jaccard. Coletas 1 (periodo seco) e 2
(periodo chuvoso).


http://www.funceme.br/index.php/areas/23monitoramento/meteorol%C3%B3gico/406-chuvas-di%C3%A1rias
http://www.funceme.br/index.php/areas/23monitoramento/meteorol%C3%B3gico/406-chuvas-di%C3%A1rias
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Para melhor visualizacado das UTOs compartilhadas entre as areas, bem como
as exclusivas de cada uma, foram gerados diagramas de Venn, com diferentes

combinacdes entre as areas, e, também, com a areas C (controle).
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Figura 5. UTOs exclusivas e compartilhadas entre as areas do periodo seco.
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As comparacdes realizadas no periodo seco, como pode-se observar na Figura

5, mostram que as areas que possuiam a espécie R. mangle em comum (R, RL e

RLA), compartilharam 14 UTOs, e no geral, apresentaram poucos exclusivos. Para as
outras comparacoes, com pontos possuindo a espécie A. germinans (A, RLA e AL) e
L. racemosa (L, AL, RL e RLA), também foram encontrados poucos UTOs exclusivos,

variando de 2 a 6, enquanto os compartilhados foram de 11 e 12, respectivamente.

Para o conjunto contendo areas sem mistura de espécies (R, A e L), foi encontrado

um valor de UTOs exclusivos maior em R e L, e foram 11 os compartilhados entre

todas as areas, sendo o menor valor entre todos os conjuntos observados.
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Figura 6. UTOs exclusivas e compartilhadas entre as areas e o Controle no periodo seco.
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Nos conjuntos com varias combinacbes de areas com o ponto controle,
podemos observar uma grande quantidade de UTOs compartilhados, variando de 13
a 15. Importante observar que a area controle apresentou um valor muito baixo de
UTOs exclusivos, quando comparado aos conjuntos da Figura 5. Por exemplo,
juntamente com as areas L e R, o controle ndo mostrou nenhuma banda exclusiva.
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Figura 7. UTOs exclusivas e compartilhadas entre as areas do periodo chuvoso.
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Nos conjuntos comparando as areas do periodo chuvoso observamos que a
quantidade de UTOs compartilhados foi proporcional, em alguns, a quantidade dos
exclusivos. O conjunto R, RL e RLA, foi o que apresentou maior quantidade de bandas
compartilhadas, quando comparada aos outros agrupamentos, enquanto a
comparagao entre as areas com L. racemosa em comum, teve 0 menor

compartilhamento de UTOs.
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Figura 8. UTOs exclusivas e compartilhadas entre as areas e o Controle no periodo chuvoso.
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As areas controle do periodo chuvoso tiveram mais UTOs exclusivos, quando
comparada ao periodo seco. O compartilhamento foi maior no conjunto do controle
comas areas Ae L.

A analise de redundéancia (RDA) foi utilizada para relacionar os perfis obtidos
pela DGGE com as varaveis ambientais, a fim de revelar quais fatores melhor
explicam a estrutura das comunidades bacterianas encontradas em ambos os
periodos.

A Tabela 3 mostra os valores de p para cada variavel ambiental em ambas as
coletas. Nenhuma das variaveis apresentou valor de p estatisticamente significativo
(p<0,05).
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Tabela 3. Efeitos das variaveis ambientais sobre a comunidade de Bacteria do solo das areas
amostradas, em ambos os periodos, explicados por Anélise de Redundancia (RDA).

pH Salinidade Silte+Argila Matéria
organica
Periodo P 0,507 0616 0,522 0,676
seco
Periodo P 0,454 0,514 0,052 0,18

chuvoso
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6. DISCUSSAO

As variaveis de pH e salinidade do solo do manguezal do Rio Pacoti, quando
analisadas, ndo mostraram grandes diferencas entre as quadras seca e chuvosa. O
pH encontrado no solo com influéncia das diferentes espécies de mangue R. mangle,
L. racemosa e A. germinans, assim como a mistura dessas espécies, mostrou-se de
acido a neutro. Colares e Melo (2013) obtiveram para rizosfera de R. mangle valores
de pH de 6,41 (periodo chuvoso) e 7,65 (periodo seco). Em outros manguezais no
Nordeste do Brasil, como no Rio Murici, Bahia, para o solo das mesmas espécies
abordadas neste trabalho, foram obtidos valores de pH entre 6,5 e 7,7 (CUZZUOL,;
CAMPOQOS, 2001).

A salinidade elevada em todos os pontos, mais elevada que a agua do mar,
que € por volta de 35, exemplifica bem o cenario no qual o manguezal do Rio Pacoti
encontra-se inserido. Os rios do Nordeste do Brasil sdo influenciados fortemente pelo
clima semiarido, ou seja, sujeitos a longos periodos de estiagem, onde os periodos
seco/chuvoso ndo sao bem definidos. Taxas elevadas de evaporagcdo, com escassez
de chuvas, combinadas as mudancgas que vem ocorrendo na costa do litoral brasileiro,
tais como o extenso desenvolvimento turistico, aquicultura, barragem, entre outros,
aumentam a erosao do solo e diminuem também o aporte de agua doce, aumentando
assim a salinidade dentro do ecossistema (MAIA & LIMA, 2004; LACERDA et al.,
2007).

As areas estudadas nesse trabalho, apresentaram, entre si, diferencas
consideraveis no teor de matéria organica, no entanto, entre os periodos ndo foram
encontradas diferengas significativas, principalmente pelo fato da pluviosidade
durante o periodo chuvoso ter sido muito baixa, ndo ocasionando uma grande
distin¢gdo do periodo seco. Os valores de M.O. que diferiram entre os pontos de coleta,
possivelmente, se deve a deposicdo de detritos de forma distinta pelas diferentes
espécies de mangue, e mistura delas, que continha em cada area. O hidrodinamismo
de cada ponto também deve ser levado em consideracao, pois alguns possuiam uma
maior influéncia das marés, enquanto outros situavam-se na por¢cao mais interior do
manguezal, esse fato influencia na deposicdo da M.O. no sedimento. Bernini e
Rezende (2010) encontraram correlacao entre areas que sofrem mais lavagens pelas

marés, com menores percentuais de matéria organica.
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A fragao de silte-argila das areas que apresentaram um alto teor de M.O.,
também se mostrou elevada, demonstrando a intima relacdo entre essas variaveis
ambientais. Segundo Vidal e Becker (2006), as particulas de pequeno tamanho estéao
associadas a grandes quantidades de matéria orgéanica, isso porque a fragao de silte-
argila do solo possui uma grande capacidade de adsorcdo. Além disso, os valores
baixos, em ambas as variaveis, apresentados pela area C, nos periodos seco e
chuvoso, pode ser devido a auséncia de raizes, sendo essa responsavel também pela

retencao de sedimentos finos.

Através da analise de componentes principais foi possivel observar a diferenca
entre os dados abibticos e os pontos de amostragem. As varaveis de M.O. e silte-
argila se agruparam em um quadrande, juntamente com as areas que apresentaram
maiores valores dessas variaveis, enquanto pH, as areas controle, de ambos os
periodos, e RLA 2, se agruparam em outro quadrante, tendo se relacionado
negativamente com os demais fatores abi6ticos e pontos de coleta.

Para estimar a riqueza de ribotipos em cada area, durante os periodos seco e
chuvoso, foi utilizada a técnica de PCR-DGGE. Essa técnica permite a visualizagao
de bandas em um gel de gradiente desnaturante, onde o DNA proveniente da PCR é
separado de acordo com sua composicao nucleotidica, dessa forma, sdo gerados

perfis distintos de comunidades, o que permite a comparacao entre elas.

Varios trabalhos utilizaram-se dessa ferramenta para a obtencao de perfis de
comunidades microbianas, numa escala temporal e espacial, de forma rapida e
simplificada, em diversas abordagens (HASSANSHAHIAN et al, 2016; MUYZER; DE
WAAL; UITTERLINDEN, 1993; VARON-LOPEZ et al., 2014).

Zhang e colaboradores (2009), num estudo realizado em manguezais da China
e um levantamento feito por Colares e Melo (2013) no mesmo manguezal do presente
trabalho, obtiveram uma média de 20 e 26 bandas, respectivamente, para
comunidades bacterianas do solo de florestas de mangue. Neste trabalho a média de
bandas para o periodo seco encontra-se proximo as medias encontradas em outros
trabalhos, com 28 ribotipos. No entanto, no periodo chuvoso essa média foi de apenas
16 bandas.

Apesar da técnica de DGGE ser uma ferramenta que permite acesso as

comunidades microbianas de uma forma rapida e eficiente, alguns vieses podem ser
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gerados pela sua utilizagao. Uma das limitagbes da DGGE consiste no fato de que,
para uma comunidade complexa, como € o exemplo das encontradas no solo de
manguezais, pode-se ter uma grande quantidade de populagées em proporgoes
relativamente equivalentes, resultando em bandas borradas e ndo bem definidas, o
que torna dificil a identificacdo de populagdes individuais. (NAKATSU; TORSVIK;
@VREAS, 2000).

Torsvik et al. (1990) encontrou que podem existir até 104 genomas presentes
em amostras de solo. A técnica de DGGE nao poderia entdo fazer a separagao de
todos esses fragmentos de 16S rDNA obtidos da imensa variedade de micro-
organismos. No geral, essa técnica consegue detectar apenas as espécies
predominantes dessas comunidades (MUYZER; SMALLA, 1998).

Os agrupamentos formados a partir das matrizes de presenga e auséncia de
bandas, nos mostram quais areas apresentaram a composicao da microbiota mais
semelhante umas das outras, assim como um panorama das modificacbes nas
comunidades microbianas entre os periodos estudos nesse trabalho. No entanto, nao
é possivel inferir que haja um padrao de modificacdo da época seca para a chuvosa,
nesse manguezal, pois seriam necessarios estudos que se estendessem por um
periodo maior de tempo, trazendo uma perspectiva anual, ndo apenas sazonal das

mudangas nesse manguezal.

Gomes et al. (2010) a fim de desvendar a relacao das raizes de R. mangle com
as comunidades bacterianas que habitavam a rizosfera dessa espécie de mangue,
encontrou que de fato as raizes influenciavam na abundéancia e composicao das
comunidades microbianas. Em um trabalho mais recente, Gomes et al. (2014),
estudaram o efeito rizosférico também para A. germinans e L. racemosa, comparadas
com um sedimento sem vegetacdo, em um manguezal do Rio de Janeiro. Foi
encontrado, entdo, que essas espécies também exerciam uma pressao evolutiva
sobre as comunidades bacterianas, alterando a dominancia de alguns grupos,
abundancia e riqueza.

Nos pontos de coleta desse trabalho, areas de A. germinans e R. mangle,
quando comparadas, ndo compartiiharam nenhuma UTO. Nos agrupamentos do
periodo chuvoso, areas com presenca de R. mangle, agruparam-se com uma
similaridade consideravel e compartilhando uma maior quantidade de UTOs iguais. O
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grupo controle, de ambas as coletas, compartilhou poucos UTOs em quase todos os
conjuntos analisados. Esses resultados, corroboram com a hipétese de que as raizes
influenciam, de fato, na composicdo da microbiota do sedimento. Sabe-se que o
exsudato de diferentes espécies vegetais e a disposicdo dos micro-organismos em
diferentes zonas das raizes, influencia na estrutura das comunidades microbianas
(BRIMECOMBE et al., 2001).

Fatores como condi¢des climaticas, teor de matéria organica, uso e manejo do
local, entre muitas outras variaveis bibticas e abioticas, modulam, juntamente com as
espécies vegetais, 0s micro-organismos da rizosfera, atuando juntos, formando essa
rede complexa de interacdes (COSTA et al., 2006; GARBEVA et al., 2004).

Os resultados obtidos na analise de redundéancia (RDA) contrastam com outros
trabalhos, que mostram muitas das variaveis ambientais estudas nesse trabalho
atuando como direcionadores da estrutura e composicdo das comunidades
microbianas. Jackson e Weeks (2008) encontraram em seus estudos que a
mineralogia e a textura do solo sdo fatores importantes na estruturagdo das
comunidades bacterianas. Mendes et al., (2014) mostrou uma correlagao significativa
entre matéria organica e as porcentagens de silte - argila com a estrutura da
comunidade em geral. Colares e Melo (2013) encontraram para comunidades de
arqueia e bactérias se correlacionaram significantemente com a granulometria
diferente de trés habitats dentro de um manguezal. Ja Fierer e Jackson (2006)
obtiveram o pH como sendo a variavel de maior influéncia na estrutura dessas
comunidades, e Lozupone e Knight (2007) colocaram a salinidade como fator

principal.

Tendo em vista todos os resultados obtidos, pode-se afirmar que as
comunidades bacterianas foram sim influenciadas pela vegetacao e que hé diferenca
na riqueza e composi¢cao das comunidades da rizosfera de diferentes espécies de
mangue e de areas sem influéncia de raizes. As diferencas encontradas na riqueza
de UTOs entre os periodos, mostraram que houve uma diminuicao consideravel no
periodo chuvoso, onde a escassez de chuvas e diminuicao do aporte de agua doce,
com maior influéncia da adgua do mar, pode ter influenciado fortemente nesse

resultado.
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No mais, pesquisas futuras que analisem os organismos que, de fato habitam
o sedimento desse manguezal, trazendo respostas sobre a funcionalidade desses
micro-organismos, em um periodo de tempo prolongado, sdo extremamente
necessarias para se entender de que forma essa microbiota estd agindo nessa éarea.
Devido a complexidade desse ecossistema, € um desafio inferir apenas um fator que
module as comunidades bacterianas, mas torna-se essencial que mais estudos sejam
feitos para desvendar o que as dirige, visto que desempenham papéis fundamentais

no bom funcionamento e na restauracao dos manguezais.
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7. CONCLUSAO

Os resultados obtidos apesar de mostrarem diferencas na riqueza das
comunidades bacterianas, ndo podem determinar um fator que possa ser unicamente
determinante para explicar a variagdo encontrada entre as areas estudadas. Isso por
que 0s micro-organismos dos solos estdo inseridos num ambiente complexo e
expostos a inuUmeras variaveis que se correlacionam. Estudos de longo prazo sao
necessarios para entender melhor os resultados encontrados, principalmente a
variacao da riqueza entre os periodos seco e chuvoso e a influéncia das diferentes
espécies de mangue, e a mistura delas, na estrutura das comunidades bacterianas.
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