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“No manguezal tudo é importante; até mesmo
0 que ndo se vé”,

Amalia Maia



RESUMO

Manguezais sdo ecossistemas costeiros localizados em regides tropicais e subtropicais de todo
0 mundo. Sao areas com grande relevancia ecoldgica, econdmica e social; pois devido a sua
elevada produtividade primaria, atuam no fornecimento de diversos servigos ecossistémicos,
indispensaveis para a sustentacdo humana e de ambientes costeiros e marinhos. Além disso,
sdo considerados sumidouros de carbono azul, os tornando uma das principais estratégias
baseadas na natureza para mitigar os efeitos das mudancas climaticas. Boa parte das fungdes
que possibilitam a existéncia de diversos servicos ecossisttmicos nos manguezais Sao
mediadas por microrganismos, como a reciclagem de nutrientes e a mediagdo dos ciclos
biogeoquimicos. Apesar de sua importancia, os componentes fungicos dos manguezais ainda
sdo pouco explorados. Dessa forma, o objetivo central deste trabalho é descrever a estrutura e
a diversidade taxonémica presente nas comunidades fungicas associadas as raizes de plantas
de mangue, em trés areas distintas de um manguezal do estado do Ceard, utilizando métodos
independentes de cultivo. A coleta de dados ocorreu em trés areas do manguezal do Rio
Pacoti (CE) (sitio PELD Costa Semiérida do Brasil) com diferentes distancias da foz e em trés
diferentes periodos (periodo chuvoso, transicdo e periodo seco) do ano de 2022. Foram
coletados solo e raizes de Rhizophora mangle para realizacdo de andlises fisicas e quimicas e
sequenciamento de DNA. A salinidade variou entre 1 e 40 e a temperatura variou de 25,4 -
30,9 °C. O solo foi classificado como areia fina/muito fina. O teor de matéria organica variou
de 16 a 180 g/Kg. O pH variou de 5,1 — 7,72. O teor de umidade foi de 22 — 75%. O teor de
piritizagdo variou de 5 — 77%. Foram encontrados 13 filos fungicos, 44 classes, 116 ordens,
261 familias e 423 géneros. Ascomycota (principalmente os Eurotiomycetes, Sordariomycetes
e Dothideomycetes), um grupo de fungos ndo classificados, Basidiomycota e
Chytridiomycota foram mais diversos no microbioma fungico. A diversidade e composicdo de
fungos foram semelhantes no solo e rizosfera, e a endosfera apresentou distincdo. Nas areas 1
e 3, as assembleias fungicas foram influenciadas pela quantidade de matéria organica, teor de
umidade, silte-argila, fosforo, ferro piritico e teor de piritizacdo, e a area 2 foi associada com
salinidade e quantidade de areia. Observamos uma tendéncia da composi¢éo fungica ser mais
conservada tanto no periodo chuvoso quanto no seco, e mais variavel na transicao entre esses
dois periodos. Nossos resultados indicam que as variagdes sazonais no ambiente podem
desempenhar um papel crucial nas interacdes ecoldgicas entre as espécies fungicas, resultando
em mudangas na composic¢do da comunidade ao longo do tempo. Este trabalho foi financiado
pelo Programa de Pesquisa Ecoldgica de Longa Duracdo Costa Semiarida do Brasil (PELD
CSB) (No. 442337/2020-5 -CNPg/PEL-00177-0005.01.00/21-FUNCAP), com bolsa de
mestrado oferecida pela Coordenacdo de Aperfeicoamento de Pessoal de Nivel Superior -
Brasil (CAPES) - Cddigo de Financiamento 001.

Palavras - chave: Ecologia Microbiana; Sequenciamento ITS; Micobioma.



ABSTRACT

Mangroves are coastal ecosystems located in tropical and subtropical regions around the
world. These are areas with great ecological, economic and social relevance; because due to
their high primary productivity, they provide various ecosystem services, essential for human
support and coastal and marine environments. Furthermore, they are considered blue carbon
sinks, making them one of the main nature-based strategies to mitigate the effects of climate
change. Most of the functions that enable the existence of various ecosystem services in
mangroves are mediated by microorganisms, such as nutrient recycling and mediation of
biogeochemical cycles. Despite their importance, fungal components of mangroves are still
little explored. Thus, the central objective of this work is to describe the structure and
taxonomic diversity present in fungal communities associated with the roots of mangrove
plants, in three different areas of a mangrove forest in the state of Ceard, using independent
cultivation methods. Data collection took place in three areas of the mangrove of Pacoti River
(CE) (PELD site Costa Semiéarida do Brasil) with different distances from the mouth and in
three different periods (rainy season, transition and dry period) of the year 2022. Soil and
roots of Rhizophora mangle were collected to carry out analyzes physics and chemistry and
DNA sequencing. The salinity varied between 1 and 40 and the temperature varied from 24.8
- 30.9 °C. The soil was classified as fine/very fine sand. The organic matter content varied
from 16 to 180 g/kg. The pH ranged from 5.1 — 7.72. The moisture content was 22 — 75%.
The pyritization content varied from 5 — 77%. 13 fungal phyla, 44 classes were found, 116
orders, 261 families and 423 genera. Ascomycota (mainly Eurotiomycetes, Sordariomycetes
and Dothideomycetes), a group of unclassified fungi, Basidiomycota and Chytridiomycota
were most diverse in the fungal microbiome. The diversity and composition of fungi were
similar in the soil and rhizosphere, and the endosphere showed distinction. In areas 1 and 3,
fungal assemblages were influenced by the amount of organic matter, moisture content, silt-
clay, phosphorus, pyritic iron and pyritization content, and area 2 was associated with salinity
and sand quantity. We observed a tendency for the fungal composition to be more conserved
in both the rainy and dry seasons, and more variable in the transition between these two
periods. Our results indicate that seasonal variations in the environment may play a crucial
role in ecological interactions between fungal species, resulting in changes in community
composition over time. This work was funded by the Brazilian Semiarid Coast Long-Term
Ecological Research Program (PELD CSB) (No. 442337/2020-5 -CNPg/PEL-00177-
0005.01.00/21-FUNCAP), with a master's scholarship offered by the Coordination for the
Improvement of Higher Education Personnel- Brazil (CAPES) - Financing Code 001.

Keywords: Microbial Ecology; ITS sequencing, Mycobiome.
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1 INTRODUCAO

Manguezais sdo florestas localizadas na zona entremarés ao longo de costas
tropicais e subtropicais de todo o mundo. Sdo areas com notavel biodiversidade e alta
produtividade. Esses ecossistemas sdo considerados chave na manutencdo do equilibrio de
zonas costeiras ao redor do mundo devido a uma gama de servicos ecoldgicos fornecidos para
a humanidade, como estabilizacdo e protecdo da linha de costa, areas para alimentacdo e
reproducdo para diversas especies, producdo de remédios e combustivel, material para
construcdo, filtracdo de poluentes, e elevado potencial para sequestro de carbono,
fundamental para a mitigacdo das mudancas climaticas (ALLARD et al., 2020; GIRI et al.,
2011). Boa parte das funcdes que possibilitam a existéncia dos servi¢os ecossistémicos nos
manguezais sdo mediadas por microrganismos (ALLARD et al., 2020).

Em manguezais, 0os microrganismos participam de processos que mantém o
funcionamento e o equilibrio do ecossistema, como por exemplo a ciclagem de nutrientes, a
mediacdo dos ciclos biogeoquimicos, proporcionam beneficios as plantas e ao solo, e realizam
a decomposicdo e a disponibilizacdo de nutrientes (LIN, et al.,, 2019, ALONGI, 1988,
ALONGI; SCHMIDT, 2006; CHRISTOFFERSEN; TIRENDI, 1993; NEDWELL,
BLACKBURN; WIEBE, 1994; TIMMY et al.,, 2017; ALLARD et al., 2020; THATOI,;
BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013). Além disso, as comunidades microbianas dos
manguezais possuem genes tolerantes a elevadas salinidades que proporcionam a producéo de
compostos com potencial biotecnoldgico, tais como enzimas, proteinas e antibioticos (PALIT;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022; THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013).

A elevada salinidade nos manguezais indica que 0s microrganismos que ali vivem
possuem adaptacdes que permitem tolerar outras condi¢des adversas, como pH e temperaturas
extremas, variacdes nos niveis de oxigénio e desidratacdo. Essa adaptacdo contribui para a
estabilidade dos microrganismos e de seus metabolitos, tornando-os valiosos para aplicacdes
biotecnologicas, como producdo de farmacos, alimentos e biocombustiveis, devido a sua
resiliéncia em ambientes desafiadores (THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013; LAI
et al., 2022).

A vegetacdo presente nesses ecossistemas € popularmente conhecida como
mangue, e é composta por trés grupos: mangues verdadeiros, elementos secundarios de
manguezal e elementos associados de mangue. No Brasil, ha o predominio de trés géneros
(Rhizophora L., Avicennia L., e Laguncularia Gaertn.) que se dividem em 5 espécies

(Rhizophora mangle, Rhizophora racemosa, Avicennia germinans, Avicennia schaueriana e
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Laguncularia racemosa) (TOMLINSON, 1986). Em algumas areas também é possivel
encontrar a espécie associada ao manguezal Conocarpus erectus (HERZ, 1991). Vale destacar
que Rhizophora é o género mais amplamente distribuido no Brasil e no mundo (LO; DUKE;
SUN, 2014). No contexto brasileiro, essas espécies desempenham um papel crucial na
protecdo das areas costeiras contra erosdo, na manutencdo da biodiversidade marinha e
terrestre e na oferta de recursos essenciais para comunidades locais.

Os recentes avancos cientificos decorrentes da evolucdo das técnicas moleculares
e da bioinformatica representam novas possibilidades de uso dessas ferramentas para explorar
a diversidade microbiana nos ecossistemas dos manguezais. Assim, espera-se melhorar a
compreensdo de como se d& o funcionamento do ecossistema e as inter-relacdes existentes
entre microrganismos e os manguezais (THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013;
ALLARD et al., 2020).

Embora j& existam varios estudos com fins ecolégicos nos manguezais, até o
momento ainda néo foi realizado um levantamento global sobre os microrganismos presentes
em seus diferentes compartimentos (PALIT; RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022). A maioria
das pesquisas realizadas sdo focadas no solo, com os compartimentos associados as raizes de
plantas (rizosfera, endosfera e filosfera) ainda negligenciados. Além disso, esses trabalhos
buscam identificar apenas uma parte dos componentes microbianos, com atencdo voltada a
compreensdo da diversidade bacteriana (ALLARD et al., 2020; SIMOES et al., 2015; PALIT;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022), com as comunidades fungicas ainda sendo pouco
exploradas (ALLARD et al., 2020; SIMOES et al., 2015). No entanto, os fungos s&o
considerados elementos fundamentais no solo como decompositores de matéria organica e
simbiontes de plantas, além de atuarem em processos ecolégicos, como os ciclos
biogeoquimicos (LIU et al., 2015).

Portanto, compreender a diversidade e a distribuicdo da microbiota fangica dos
manguezais pode fornecer informagdes cruciais sobre seu papel no suporte dos servigos
ecossistémicos, na adaptacdo as mudancas climaticas e nos impactos das perturbacoes
antropogénicas, desde o0s microrganismos até os seres humanos (PALIT, RATH;
CHATTERJEE; DAS, 2022; ALLARD et al., 2020).

Diante do exposto, 0 objetivo central deste trabalho é descrever a estrutura e a
diversidade taxonémica presente nas comunidades fungicas associadas as raizes de plantas de
mangue, em trés areas distintas de um manguezal do estado do Ceara, utilizando métodos

independentes de cultivo. Para isso, foram realizadas coletas durante trés periodos do ano de
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2022 (estacdo chuvosa, periodo de transicdo entre estacdo chuvosa e seca, e estagdo seca) em
trés &reas do manguezal do Rio Pacoti no estado do Ceara.

Em 2015, a Organizacdo das Nacbes Unidas (ONU) adotou os Objetivos do
Desenvolvimento Sustentavel (ODS) como guia para nortear as politicas governamentais e as
atividades de cooperagdo internacional. Os ODS tém como objetivo acabar com as
desigualdades sociais, preservar o0 meio ambiente e o clima, além de garantir que todas as
pessoas vivam numa sociedade justa e pacifica. Para isso, foram tracados 17 ODS e 169 metas
para alcancar esses objetivos (MMA, 2022). O desenvolvimento deste trabalho pretende
contemplar o ODS 14 que se refere a “Vida na 4gua” ¢ o ODS 15 que se refere a “Vida
terrestre”.

Este trabalho faz parte do Projeto Ecologico de Longa Duracdo da Costa
Semiéarida do Brasil (PELD CSB), cujo objetivo é estudar como as condi¢des semiaridas dos
ambientes costeiros influenciam os sistemas socioambientais, buscando compreender como as
mudangas climéticas interferem na biota e na dindmica ambiental ao longo do tempo. A partir
da realizacdo desse estudo serdo gerados dados cientificos, ainda escassos para essa regido do
Brasil, que subsidiardo estratégias para o combate as mudancas climéaticas. O PELD CSB
conta com cinco eixos de pesquisa, sendo este trabalho incluso no eixo 2, que trata da
Ecologia de populagdes, comunidades e ecossistemas.
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2 JUSTIFICATIVA

Manguezais sdo ecossistemas costeiros encontrados em regides tropicais e
subtropicais com importancia global, sendo um dos ambientes mais diversos e produtivos do
mundo. Além de oferecerem diversos beneficios ecossistémicos importantes para as
comunidades, sdo considerados sumidouros de carbono azul, proporcionando uma estratégia
baseada na natureza para a mitigacdo das mudancas climaticas (ALLARD et al., 2020; GIRI
etal., 2011).

Os ecossistemas de mangue sdo caracterizados por possuirem alto potencial
redox, flutuagdes constantes de salinidade, elevado teor de matéria organica e grande poder de
ciclagem de nutrientes. Sob tais caracteristicas, esses ambientes proporcionam o0
estabelecimento de uma grande diversidade de organismos, dentre 0s quais destacam-se 0s
microrganismos, que tém participacdo relevante na sustentacdo dos servigos ecossistémicos e
para a manutencdo e a salde do ambiente (HOLGIN; GUSMAN; BASHAN, 1992; PALIT;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022; ALLARD et al., 2020).

Nesse sentido, nos ultimos anos diversas pesquisas foram desenvolvidas buscando
compreender o funcionamento e as caracteristicas dos manguezais, a importancia de sua
conservacao e restauracdo, bem como a sua diversidade microbiana, seu papel biotecnoldgico
e, mais recentemente, seu papel como sumidouro de carbono (ALONGI, 1988; ALONGI,
2012; DONATO et al., 2011; DUKE, 2007; ELLISON; FELSON; FRIESS, 2020; FERREIRA
e LACERDA, 2016; GIRI et al., 2011; HORI; BAYNE; KUWAE, 2018; PALIT; RATH,;
CHATTERJEE; DAS, 2022; SADEER; ZENGIN; MAHOMOODALLY, 2022;
SCHAEFFER-NOVELLLI, 1995; THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013). Entretanto,
o conhecimento sobre a diversidade taxondmica (isto é, a riqueza e a abundancia de espécies
presentes em um determinado local) (MORELLI; BENEDETTI; PERNA; SANTOLINI,
2018) presente no mangue pode crescer com um melhor conhecimento dos microrganismos
associados aos manguezais, principalmente com relacdo aos componentes fungicos.

Embora os manguezais ja tenham sido estudados sob diversos aspectos
ecologicos, é importante um levantamento global sobre os componentes microbianos,
analisando sua diversidade e distribuicdo. Além disso, no cenario atual das mudancas
climaticas, € relevante obter informacdes sobre como essas alteracdes estdo afetando esses
organismos, e como estes estdo se adaptando (PALIT; RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022).

Portanto, € importante compreender qual o papel dos microrganismos nas

mudangas que oS manguezais estdo sofrendo frente as mudancgas climaticas. Assim, esse
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estudo pretende contribuir no conhecimento sobre os fatores que dirigem a composicéo e a
selecdo da microbiota fangica do manguezal em seus diferentes compartimentos (solo,
rizosfera e endosfera) e obter informacdes que possibilitem melhorar o entendimento sobre o
papel desses organismos na resisténcia das plantas de mangue frente as alteraces do clima.
Por fim, espera-se obter uma maior compreensdo sobre as interag0es entre microrganismos e
plantas de mangue e, assim, ajudar nas estratégias para a manutencdo dos servicos
ecossistémicos, para a conservacgao e a restauracdo desses ecossistemas diante do aumento das

perturbacdes antropogénicas.
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3 HIPOTESE

Este estudo tem por hipotese que os diferentes compartimentos estudados - solo,
rizosfera e endosfera - apresentam divergéncias em diversidade, com diferencas na riqueza e
composic¢do das assembleias fungicas. Acredita-se que tais assembleias variam espacialmente
entre as areas de amostragem, independentemente do periodo da coleta (componente
temporal), e sdo influenciadas pelas variagdes das caracteristicas fisicas e quimicas do
ambiente, especificamente salinidade e teor de fosforo. Portanto, a composicao e a riqueza das
assembleias fungicas estdo mais associadas a variacBes espaciais do que a variacGes
temporais.

Além disso, a partir da comparacdo entre 0S microrganismos presentes em
diferentes compartimentos, hipotetiza-se que os compartimentos radiculares (endosfera,
rizosfera e solo) apresentam riqueza e composicdo distintos, com a diversidade diminuindo na
direcéo solo-rizosfera-endosfera. Desse modo, 0 solo serviria como uma fonte de assembleias
de microrganismos mais especializadas na direcdo solo - rizosfera — endosfera, com a planta

realizando uma fina selecdao dos microrganismos gque colonizam a endosfera.
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4 OBJETIVOS

4.1 Objetivo Geral

Este trabalho tem como objetivo descrever a estrutura e a diversidade taxonémica
presente nas assembleias fungicas associadas as raizes de plantas de mangue, compreender
sua constituicdo e identificar o papel das variaveis ambientais na distribuicdo desses

organismos utilizando métodos independentes de cultivo.

4.2 Objetivos Especificos

o Analisar as caracteristicas fisicas e quimicas dos solos de manguezal em diferentes
areas e diferentes periodos do ano;

« Auvaliar se as caracteristicas fisicas e quimicas do solo de manguezal variam espacial e
temporalmente;

o Caracterizar a riqueza e a composicdo taxondmica das assembleias fungicas
associadas ao solo assim como & rizosfera e a endosfera de plantas de mangue em
diferentes areas e diferentes periodos do ano;

o Auvaliar se a riqueza e a composi¢do taxonémica das assembleias flngicas associadas
ao solo assim como a rizosfera e a endosfera de plantas de mangue variam ao longo do
ano e se esta relacionada a variacdo de alguma das caracteristicas fisicas e quimicas
analisadas;

o Auvaliar se a riqueza e a composi¢do taxonémica das assembleias flngicas associadas
ao solo assim como a rizosfera e a endosfera de plantas de mangue variam
espacialmente a partir da comparacdo de diferentes estacdes de coleta, localizadas em
diferentes porcBes do estudrio, e esta relacionada a variacdo de alguma das
caracteristicas fisicas e quimicas analisadas;

o Comparar a riqueza e composi¢do das assembleias flngicas entre 0os compartimentos
da endosfera, rizosfera e solo para inferir como ocorre a selecdo da assembleia flngica

da endosfera e rizosfera em relagéo a assembleia fungica do solo.
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5 REVISAO BIBLIOGRAFICA

5.1 Manguezais: caracteristicas e importancia

Os manguezais podem ser definidos como &reas pantanosas que sofrem influéncia
da acdo das marés, localizadas na interface continente-oceano e tipicamente presentes em
regides tropicais e subtropicais. Encontram-se, preferencialmente, em locais abrigados, como
baias, enseadas, foz de rios e reentrancias costeiras. Estima-se que cerca de um quarto da
costa tropical do mundo esteja coberta por manguezais (SCHAEFFER-NOVELLI, 1995;
MISHRA; SWAIN; DANGAR; THATOI, 2012).

As florestas de manguezais possuem grande relevancia ecol6gica, econdmica e
social, devido a sua elevada produtividade primaria, pelo fornecimento de diversos servicos
ecossistémicos, indispensaveis para a sustentacdo humana e de ambientes costeiros e
marinhos, e por serem sumidouros de carbono azul, os tornando uma das principais estratégias
para mitigar os efeitos das mudancas climaticas (ALONGI, 2014; GIRI et al., 2011; PALIT,;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022; ALLARD et al., 2020).

Manguezais atuam como um escudo protegendo a costa de eventos climaticos
extremos, como ventos, ondas e erosdo do solo (MISHRA; SWAIN; DANGAR; THATOI,
2012). Além disso, este ecossistema faz a ligacdo entre os ambientes marinhos e terrestres,
fornecendo alimento e areas para reproducdo e bercario para diversas espécies, com elevado
fluxo de energia e transporte de matéria organica entre esses ambientes e fornecendo
nutrientes para a cadeia alimentar marinha. Assim, 0s manguezais sdo ecossistemas com
caracteristicas Unicas e que abrigam uma rica biodiversidade de organismos (GIRI et al.,
2011; BARBIER et al, 2011; ALLARD et al., 2020; PALIT; RATH; CHATTERJEE; DAS,
2022).

A érea global estimada dos manguezais atualmente é de 147.359 Km2 (GMW,
versdo 3.0, BUNTING et al., 2022), o que corresponde a 0,7% da area global das florestas
tropicais, sendo encontrados em 123 paises (SCHAEFFER-NOVELLI, 1995; BUNTING et
al., 2018).
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Figura 1 - Distribuicdo global de manguezais e nimero de espécies encontradas em cada
regiao
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Fonte: DELTARES (2014).

O litoral brasileiro abriga florestas de manguezais que véo desde a fronteira com a
Guiana Francesa, no Estado do Amapa (4°30°N), até proximo a cidade de Laguna, em Santa
Catarina (28°30°S), por cerca de 6.800 Km (BUNTING et al.,, 2018; SCHAEFFER-
NOVELLI; CINTRON-MOLERO; ADAIME; CAMARGO, 1990). Dessa forma, o Brasil
possui a segunda maior area com manguezais no mundo, estendendo-se por 11.072 kmz, o que
corresponde a 8,1% da area global (Tabela 1) (BUNTING et al., 2018). Além disso, o Brasil
possui a maior area continua de manguezais no mundo, que vai desde a Baia de Sdo Marcos,
no estado do Maranhdo, até a foz do Rio Amazonas, no estado do Pard, correspondendo a
4,3% da area total de manguezais no mundo (SPALDING; KAINUMA; COLLINS, 2010).

Tabela 1 - Os 10 paises do mundo com maiores extensdes de manguezal

Pais Extensdo (Km?) Percentual

Global (%)
Indonésia 26.890 19,5
Brasil 11.072 8,1
Australia 10.060 7,3
Meéxico 9.537 6,9
Nigéria 6.958 51
Malésia 5.201 3,8
Mianmar 5.011 3,6
Papua Nova Guiné 4762 3,5
Bangladesh 4.163 3,0
india 3.521 3,6

Fonte: Adaptado de BUNTING et al., (2018).
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Os variados ambientes existentes no litoral brasileiro, onde encontram-se o0s
manguezais, sdo responsaveis pelas diferentes caracteristicas apresentadas pelas florestas de
mangue. A diversidade estrutural contida nos manguezais é resultado da combinacdo de uma
série de fatores, como clima, variacdes oceanograficas, hidrologia, topografia e caracteristicas
do solo, que culminam em um ambiente Unico (ICMBIO, 2018).

A vegetacdo dos manguezais € composta por 28 géneros e 73 espécies, sendo que
17 dessas espécies ocorrem apenas nesses ambientes e sdo conhecidas como mangue
verdadeiro ou mangue obrigatorio (SPALDING; KAINUMA; COLLINS, 2010; SEMACE,
2006; WANG et al., 2011). Além disso, deve-se ressaltar as varias espécies vegetais que
ocorrem em ambientes adjacentes, tanto terrestres quanto aquaticas, denominadas de mangue
de fundo ou mangue associado (WANG et al., 2011).

A baixa diversidade encontrada em manguezais é reflexo das dificeis condi¢cbes
que as plantas tém que enfrentar, como as flutuaces de maré, que trazem menos
possibilidades de diversificacdo e dificuldades na obtencdo de material genético (SEMACE,
2006). As plantas tipicas de manguezal possuem adaptacdes fisiologicas, morfoldgicas e
reprodutivas para a sobrevivéncia em ambientes salinos e com substrato inconsolidado
(SPALDING; KAINUMA; COLLINS, 2010).

Nos manguezais brasileiros sdo encontrados apenas trés géneros de plantas de
mangue, Avicennia, Laguncularia e Rhizophora (Tabela 2), sendo o ultimo de maior

predominio em grande parte dos manguezais do mundo (BEZERRA, 2015).

Tabela 2 - Lista de espécies de manguezais registradas no Brasil

Familia Espécies Limites de distribuicéo

Manguezais Verdadeiros

Arecaceae Nypa sp. Somente em registro fossil
Avicenniaceae Avicennia germinans L. Atafona, 21°37'S
A. schaueriana Stapf. & Leech. Laguna, 28°30'
Combretaceae Conocarpus erectus L. Cabo Frio, 22°55'S
Laguncularia racemosa (L.) Gaertn.  Laguna, 28°30'S
Pelliceriaceae Pelliciera rhizophorae Pl. & Tr. Somente em registro fossil
Rhizophoraceae Rhizophora mangle L. Praia do Sonho, 27°53'S
R. racemosa G. Meyer. Delta do Parnaiba, 2°46'S
R. harrisonii Leechman. Delta do Parnaiba, 2°46'S
Malvaceae Hibiscus pernambucensis Arruda Juréia, 24°64'S
Pteridaceae Acrostichum aureum L. Praia do Sonho, 27°53'S

Fonte: Adaptado de LACERDA et al., (2022).

As florestas de mangue possuem plantas que crescem em substrato inconsolidado

e lodoso, resultante da mistura entre areia e lama. Essas espécies vegetais podem possuir
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raizes-escora (riz6foros) ou pneumatoforos, além de raizes subterraneas, que servem para sua
sustentacdo e estabilizacdo (ICMBIO, 2018).

Os manguezais sao considerados um dos ecossistemas mais dinamicos do mundo.
Abrigam uma rica biodiversidade, desde microrganismos, como bactérias e fungos, a
invertebrados, vertebrados e mamiferos, que estdo adaptados a varia¢des de parametros fisicos
e quimicos, como flutuacGes de salinidade, temperatura, periodos de dessecagdo e inundagéo,
condicdes de pouco oxigénio disponivel no sedimento e um pH ligeiramente acido (ICMBIO,
2018; SRILATHA; VARADHARAJAN; CHAMUNDEESWARI; MAYAVU, 2013). Esses
fatores regulam a diversidade de espécies presentes nos manguezais (SRILATHA,
VARADHARAJAN; CHAMUNDEESWARI; MAYAVU, 2013). Além disso, podemos
encontrar diversas espécies de organismos que ndo habitam nos manguezais, mas que se
relacionam de forma direta ou indireta com os que ali vivem e sdo interdependentes dessas
areas (VAN LAVIEREN et al, 2012).

Desde meados do século XX, os manguezais vém sofrendo degradacdo devido as
atividades humanas, como a pesca, a producdo de sal, a industrializacdo, a urbanizacdo e o
turismo (LACERDA; BORGES; FERREIRA, 2019). Nas ultimas décadas estima-se que a
cobertura de manguezais sofreu um declinio de cerca de 8600 Km2 com uma taxa anual de
287 Km? (BOWMIK; PADMANABAN; CABRAL; ROMEIRAS, 2022). No século XXI, as
consequentes perdas de areas de manguezais ocorrem principalmente devido ao aquecimento
global, a elevacdo do nivel do mar, o crescimento de eventos climaticos extremos e a
atividades antrdpicas, como a aquicultura. Embora essas ameacas tenham uma distribuicédo
global desigual, a interacdo com fatores locais e com as caracteristicas de cada manguezal
resultam em impactos ambientais negativos que prejudicam o funcionamento e o equilibrio
desses ambientes (LACERDA; BORGES; FERREIRA, 2019).

Os impactos negativos causados aos manguezais e as populacfes, que dependem
destes para a sua subsisténcia, vém gerando respostas da sociedade. Dessa forma, a protecao
desses ecossistemas tornou-se objeto de preocupacdo em diversos paises. Com isso, a criacdo
de novas leis e o fortalecimento dos instrumentos legais ja existentes em paises da América
Latina tornaram-se importantes meios para a protecdo e conservagao desses ecossistemas
(LACERDA; BORGES; FERREIRA, 2019; ICMBIO, 2018).

No Brasil, o atual arcabouco legal enquadra os manguezais como Areas de
Preservacdo Permanente (APP) segundo o Codigo Florestal brasileiro (Lei federal n® 12.651)

(BRASIL, 2012). Contudo, o grau de protecédo ao longo do extenso litoral brasileiro varia com



31

outros instrumentos legais existentes em cada regido, podendo atuar em diferentes niveis de

protecdo desse ecossistema (PELAGE et al., 2019).

5.2 Manguezais: sumidouros de carbono azul

Os manguezais, assim como outros ecossistemas costeiros, como prados de
angiospermas marinhas, sao considerados verdadeiros sumidouros de carbono, ou seja,
possuem a capacidade de sequestrar e armazenar uma quantidade significativa de carbono em
suas raizes e sedimentos. Devido a essa caracteristica sdo conhecidos como ecossistemas de
carbono azul, i.e., carbono capturado e armazenado em ecossistemas costeiros. Tal capacidade
de sequestro de carbono é considerada uma das solugdes baseadas na natureza mais
promissoras para a reducdo das emissfes dos gases do efeito estufa (GEE) e no combate as
mudancas climéticas (ALONGI, 2012; 2020; IUCN, 2020).

Estima-se que mais da metade do carbono armazenado nos oceanos € capturado
por ecossistemas costeiros (HORI; BAYNE; KUWAE, 2018) e, embora 0s manguezais
ocupem apenas cerca 0,5% das areas costeiras globais, eles respondem por cerca de 17% do
armazenamento do carbono total contido nos sedimentos costeiros. Dessa forma, sdo 0s
maiores responsaveis por armazenar carbono no mundo, em comparagdo com qualquer outro
ecossistema (ALONGI, 2014; 2020). A capacidade de sequestro de carbono em manguezais é
presumidamente 5 vezes maior que em outras florestas tropicais (SPALDING; KAINUMA;
COLLINS, 2010; DONATO et al., 2011).

Nos manguezais a obtencdo de carbono (ciclo de carbono azul) ocorre
principalmente através da fotossintese (carbono autdctone) realizada pelas espécies vegetais.
As macroalgas, que habitam as raizes acima do solo, e as microalgas, localizadas no chdo das
florestas, também representam uma fonte significativa de entrada de carbono nesses
ecossistemas. Além disso, a importacdo de materiais de locais adjacentes (carbono aldctone),
como a agua do mar e de rios, tambem corresponde a outra fonte de entrada de carbono nessas
areas (ALONGI, 2014).
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Figura 2 - Ciclo do carbono azul costeiro e o papel do manguezal na remocéo de CO.
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Fonte: PALIT; RATH; CHATTERJEE; DAS (2022).

Nas florestas de manguezais, as raizes controlam o fluxo de agua e retém o
carbono organico disperso na coluna d’agua. Esse carbono retido acumula-se no sedimento e
é degradado de forma lenta, ficando armazenado por varias décadas e até mesmo por seculos
(HORI; BAYNE; KUWAE, 2018).

O armazenamento de carbono dos manguezais é favorecido por caracteristicas
como: (1) lentas taxas de degradacdo, (2) pouca concentracdo de fdésforo e nitrogénio no
tecido das espécies vegetais, (3) condi¢Bes andxicas no sedimento e (4) elevada concentragéo
de biomassa vegetal enterrada no solo. Além disso, as raizes e as copas das arvores protegem
0 solo da erosdo, permitindo assim o depoésito de carbono por longos periodos (HORI;
BAYNE; KUWAE, 2018). A combinacdo de fatores ambientais e climéaticos, como amplitude
e elevacdo das marés, geomorfologia, composicdo das espécies, tamanho do grdo do solo,
precipitacdo e temperatura, também favorecem o sequestro de carbono (SANDERS et al.,
2016; KUSUMANINGTYAS et al., 2018; ALONGI, 2020).

No entanto, estudos indicam que a capacidade de estoque de carbono estd
relacionada com o clima (ALONGI, 2020; SANDERS et al., 2016). Sanders et al. (2016)
afirmam que a precipitagdo responde em 86% pela variabilidade de estoques de carbono nos
manguezais, ou seja, 0s niveis de precipitacdo sdo decisivos para o acimulo de carbono. Isso
corrobora com a estimativa de que as florestas localizadas em trdpicos Umidos possuem
maiores acumulos de carbono do que as de tropicos secos e em areas subtropicais e
temperadas quentes (ALONGI, 2020; SANDERS et al., 2016).

A captura e o armazenamento de carbono em manguezais também estdo

associados a idade da floresta. Florestas mais jovens ou recém plantadas possuem menores
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estoques de carbono. Com o passar dos anos, & medida que as raizes crescem, morrem e se
acumulam no solo, h4 o aumento significativo do nivel de carbono acumulado. Isso indica que
0s manguezais com florestas maduras e conservadas melhoram o aprisionamento de carbono
(ALONGI, 2020).

Dados divulgados recentemente apontam que 0S manguezais Sd0 capazes de
estocar em média 5,85 Pg C globalmente, convertendo diéxido de carbono (CO2) em carbono
organico (ALONGI, 2020). A maior parte desse carbono capturado estd armazenado abaixo
do solo, incluindo as raizes, podendo variar entre 70-90%, a depender do local estudado
(ALONGI, 2014; SANDERS et al., 2016; KUSUMANINGTYAS et al., 2018; KAUFFMAN
etal., 2018a; MENG et al., 2021).

A manutencdo de altos estoques de carbono nos manguezais ajuda a reduzir o
carbono atmosférico e minimizar os efeitos das mudancas climaticas, tais como aquecimento
global, eventos naturais extremos e aumento do nivel do mar. Dessa forma, a degradacdo e a
perda de manguezais, seja pela conversdo em &reas para agricultura e aquicultura ou
assentamento humano, seja por erosdo, por desmatamento ou por eventos climaticos
extremos, resultam na diminuicdo dos estoques de carbono (KUSUMANINGTYAS et al.,
2018; ADAME et al., 2021). Além disso, perdas de areas de manguezais resultam em
alteracfes na quimica do solo e, como consequéncia, ocorre a rapida degradacdo da matéria
orgénica estocada e a mesma pode ser convertida em didxido de carbono (CO2) e metano
(CHa). Assim, ao invés de manter seu papel de sumidouro de carbono, esses ecossistemas
tornam-se emissores de gases de efeito estufa (GEE) (ALONGI, 2014;
KUSUMANINGTYAS et al., 2018; CHRISTIANSON et al., 2022), com emissfes que
podem chegar em média a 1.802,2 Mg ha™* (ALONGI, 2014).

Portanto, a manutencdo e a expansdo de manguezais é mais que urgente, é vital
para a reducdo das emissdes de GEE e a mitigacdo de forma eficiente frente as mudancas
climéaticas. Dessa forma, o desenvolvimento de projetos que visem a interrupcdo do
desmatamento e a restauracdo de manguezais antropizados sdo fundamentais para a
sobrevivéncia desses ecossistemas (SANDERS et al., 2016; HOWARD et al., 2017).

5.3 Conservagao e Restauracédo de Manguezais
As florestas de manguezais sdo ecossistemas tropicais importantes globalmente,

com caracteristicas Unicas e que oferecem diversos servigos ecologicos relevantes para as
populacdes costeiras vizinhas (GIRI et al., 2011; BARBIER et al, 2011; ALONGI, 2014;
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ALLARD et al., 2020). Assim, esses ambientes sdo considerados ecossistemas prioritarios
para iniciativas de conservacdo. Com isso, VArios paises buscam protegé-los como estratégia
para o cumprimento de leis e de metas estabelecidas em tratados internacionais, como o
Acordo de Paris da Convencéo-Quadro das Na¢des Unidas sobre Mudanca do Clima (FRIESS
et al., 2020).

Entretanto, a conservagdo de manguezais visando apenas ao cumprimento de leis
tem sido considerada historicamente ineficaz, uma vez que a perda dessas areas tem sido
continua, mesmo com os crescentes esforcos de entidades governamentais e organizacoes
ndo-governamentais (ONGs). A falta de fiscalizagdo e monitoramento adequados sdo as
principais barreiras para a efetividade dessas a¢Oes de conservacdo (LEE et al., 2019).

Nas ultimas décadas os manguezais tiveram perdas significativas estimadas em
35-86% de sua area, principalmente em paises em desenvolvimento, que detém cerca de 90%
dessas areas no mundo (DUKE, et al., 2007; FAO, 2007). Essas perdas ocorreram, sobretudo,
devido a mudangcas no uso da terra, atividades humanas e eventos naturais extremos
(GOLDBERG; LAGOMASINO; THOMAS; FATOYINBO, 2020). Além disso, o
derramamento de 6leo se tornou uma das principais fontes de contaminagdo dos manguezais,
trazendo inimeros prejuizos a salde do ecossistema e levando a perda de areas (SANTOS et
al., 2010).

Dados recentes mostram que as perdas de manguezais diminuiram, gracas a
esforcos para sua conservagdo e restauracdo. No entanto, entre os anos 1996-2016 foram
perdidos mais de 3.000 km2, a uma taxa média anual de 0,13-0,21% (WORTHINGTON;
SPALDING, 2018; GOLDBERG; LAGOMASINO; THOMAS; FATOYINBO, 2020). Lewis,
Brown e Flynn (2019) estimam que para interromper a perda de manguezais em todo o mundo
seria necessario reabilitar cerca de 100.000 ha ano, além de cessar todas as perdas locais e
engendrar aces de grande escala para expansao dessas areas.

Em geral, as justificativas para a conservacdo e a restauracdo de manguezais se
fundamentam na recuperacdo de servicos ecossistémicos relevantes, como, por exemplo,
criacdo ou expansdo de florestas para uso sustentavel das populacfes adjacentes, protecdo da
costa, amenizacdo da temperatura, melhoria na qualidade da agua devido a retengcdo de
nutrientes e metais pesados, manutencao da biodiversidade, entre outros. No entanto, muitos
paises o fazem por obrigacdes legais (SANDILYAN; KATHIRESAN, 2012; ELLISON;
FELSON; FRIESS, 2020), e mais recentemente como medida de combate as mudancas
climéticas, gracas a alta capacidade de sequestro de carbono dos manguezais (GIRI et al.,
2011; ALONGI, 2012).



35

A conservacdo dos manguezais requer estratégias que vdo além de seguir as leis
governamentais. A promocao da educacgdo é uma das principais ferramentas na protecao desse
ecossistema. A sociedade precisa conhecer os beneficios, o funcionamento desses ambientes e
a importancia dos servicos fornecidos pelos manguezais, assim como compreender as
consequéncias desastrosas da perda dessas areas (BORGES; FERREIRA; LACERDA, 2017).
Nesse sentido, a ciéncia possui um papel de destaque, pois cabe a ela traduzir o conhecimento
e indicar medidas concretas para aumentar a participacao popular na protecdo dos manguezais
(FERREIRA; LACERDA, 2016).

A restauracdo de manguezais € um processo complexo e que depende de inUmeros
fatores para ser bem-sucedida. Um dos pontos de partida para viabiliza-la é analisar h& quanto
tempo o ecossistema foi danificado. Em geral, areas com perdas recentes sdo mais propensas
a restauracdo, desde que o problema que causou 0s danos possa ser controlado e as condicdes
locais estejam adequadas. Além disso, deve-se levar em consideracdo as projecdes futuras de
variaveis como amplitudes de marés, elevacdo do nivel do mar, alteracdes no fluxo de
sedimentos e outras alteragcdes, como tempestades e erosdo, devido as mudangas climaticas, a
proximidade com areas de manguezais remanescentes, bem como varidveis que nao podem
ser modeladas, como fatores sociais, econémicos, politicos e legais (WORTHINGTON;
SPALDING, 2018).

Desde os anos 1970, foram desenvolvidos diversos projetos de reflorestamento de
florestas de mangue em grande escala, em paises como Vietnd, Bangladesh e Emirados
Arabes Unidos (VAN et al., 2016; NAM et al., 2016; ALMAHASHEER, 2018; SPALDING;
PARRETT, 2019; UDDIN; HOSSAIN; AZIZ; LOVELOCK, 2022). Tais esforcos
comprovaram a viabilidade da restauracdo de vastas areas de manguezais, principalmente com
0 apoio dos governos e com a escolha de areas sem alteracdes do fluxo de marés
(LOVELOCK; BARBIER.; DUARTE, 2022). No entanto, muitos desses projetos de
restauracdo em larga escala foram mal-sucedidos, devido a esforcos realizados apenas em
curto prazo, por escolha inadequada de locais para plantio e da escolha equivocada de plantas
e por falta de incentivos das comunidades e dos governos (LEE et al., 2019). Além disso,
esses programas também podem sofrer com a ocorréncia de eventos naturais extremos, como
por exemplo, ciclones, tufées e tsunamis (LOVELOCK; BARBIER.; DUARTE, 2022).

Projetos de pequena escala também sdo uma alternativa para a protecdo de
manguezais, pois geralmente apresentam taxas de sobrevivéncia das plantas mais altas do que
projetos de grande escala (BAYRAKTAROV et al., 2016; LOVELOCK; BARBIER;

DUARTE, 2022). Apesar de projetos menores normalmente terem custos elevados, eles sdo
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viaveis economicamente e trazem resultados positivos, principalmente em pequenas
comunidades dependentes dos recursos dos manguezais (STEWART-SINCLAIR; KLEIN;
BATEMAN; LOVELOCK, 2021).

Além dos métodos tradicionais de replantio para restauracdo de manguezais,
técnicas de biorremediacdo tém sido utilizadas mundialmente para mitigar os impactos
negativos decorrentes de derramamento de 6leo (SANTOS et al., 2010). Essa estratégia
consiste em utilizar microrganismos oriundos de manguezais ou consércios microbianos, que
tém a capacidade de degradar hidrocarbonetos de petroleo, para recuperar areas desse
ecossistema que foram atingidas por 6leo (PEIXOTO et al., 2011). Diversos estudos mostram
que a biorremediagdo ambiental pode ser uma opcao baseada na natureza muito eficiente para
a recuperacdo de manguezais (BRAGG; PRINCE; HARNER; ATLAS, 1994; ATLAS, 2011,
SANTOS et al., 2010; DUKE, 2016; MACHADO et al., 2019). No entanto, diferente da
maioria dos solos, 0s sedimentos dos manguezais sdo predominantemente anaerobicos, e isso
deve ser considerado ao desenvolver uma estratégia de biorremediagdo (GHIZELINI,
MENDONCA-HAGLER; MACRAE, 2012).

Dessa forma, considera-se que 0s beneficios de se restaurar esses ecossistemas
costeiros sdo maiores que o0s custos (STEWART-SINCLAIR; KLEIN; BATEMAN,;
LOVELOCK, 2021). Ademais, dados recentes revelam que os manguezais restaurados podem
prover bens econdémicos que equivalem a dois tercos dos manguezais naturais e Sao capazes
de fornecer servicos ecossistémicos da mesma forma que manguezais naturalmente
regenerados (SU; FRIESS; GASPARATOQOS, 2021).

Entretanto, deve-se levar em conta que ecossistemas que sofreram degradacgéo e
passaram por processos de restauracdo geralmente fornecem funcgdes ecossistémicas em niveis
mais baixos que manguezais naturais ou aqueles regenerados naturalmente. Portanto, a
conservacdo de manguezais em seu estado natural deve ser sempre prioritaria
(WORTHINGTON; SPALDING, 2018; SU; FRIESS; GASPARATOQOS, 2021).

5.4 Potencial Biotecnoldgico nos Manguezais

Desde os primordios da civilizagdo, os microrganismos sdo fonte de diversos
beneficios para a humanidade, em especial na alimentagdo, através da producdo de paes,
queijos e bebidas, por meio da fermentagdo. No decorrer dos anos, com 0 uso da

Biotecnologia Microbiana, a utilizacdo dos microrganismos expandiu-se para outras areas,
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onde a fabricacdo de diversos produtos e servigos passou a ser mediada por microrganismos,
como gerenciamento de residuos, diagndstico e prevencdo de doengas, fontes de energia,
producdo de biocombustiveis, monitoramento ambiental, etc (TIMMY et al., 2017,
OLIVEIRA et al., 2022).

Os manguezais sdo capazes de prosperar em ambientes estressantes e com
condicGes desfavoraveis devido a adaptacdes fisiologicas, morfoldgicas e bioquimicas que os
protegem dessas perturbacdes (BANDARANAYAKE, 2002; GLASENAPP; KORTH,;
NGUYEN; PAPENBROCK, 2019). Alem disso, sdo conhecidos por sustentarem uma rica
biodiversidade de animais, plantas e microrganismos (THATOI; BISWAL, 2008), os quais
constituem uma importante fonte de recursos bioldgicos com potencial biotecnoldgico e com
capacidade de produzir nanoparticulas que podem ser usadas para fabricacdo de produtos de
interesse industrial, tecnologico, farmacol6gico e medicinal, tais como novos medicamentos,
enzimas, proteinas e pigmentos microbianos terapéuticos (SADEER; ZENGIN;
MAHOMOODALLY, 2022; DAS et al., 2016; PALLIT; RATH; CHATTERIJEE; DAS,
2022; THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013).

Estudos relatam que nos manguezais (e o solo, as plantas, os animais e 0s
microrganismos associados a estes) sdo encontrados compostos com propriedades
antidiabéticas, antioxidantes, antibacterianas, anticancerigenas, antitumorais, citotdxicas,
antiproliferativas, inseticidas, antimalaricas, antifingicas, antialimentares, antidiarréicas,
depressoras do sistema nervoso central, antimitéticas, antileucémicas, antiplasmodiais, anti-
hipertensivas, entre outras (KATHIRESAN, 2000; BANDARANAYAKE, 2002; PATRA,
THATOI, 2011; DAS et al. 2016; RODRIGUEZ-GARCIA et al., 2019).

Além disso, esses ecossistemas também sdo provaveis fontes de matérias-primas
para a producdo de inseticidas, larvicidas, pesticidas, compostos para biorremediacdo
ambiental, protecdo UV (ultravioleta) e degradacdo de poluentes, como os HPAs
(Hidrocarbonetos Policiclicos Aromaticos) (BANDARANAYAKE, 2002; KATHIRESAN,
2000). Rodriguez-Garcia et al. (2019) relataram ainda que algumas espécies de plantas
haléfitas tém potencial antimicrobiano com capacidade de inibir o crescimento de fungos
patogénicos.

Recentemente foi identificado que produtos antimicrobianos provenientes de
microrganismos de manguezais podem ser mais eficientes que outros microrganismos no
combate as doencas fitopatologicas (HAO et al., 2019). Além disso, foi constatado que
fungos provenientes dos manguezais sdo capazes de produzir diversos metabdlitos com

potencial para producdo de novos farmacos (XU et al, 2014; SANGKANU;
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RUKACHAISIRIKUL; SURIYACHADKUN; PHONGPAICHIT, 2017; HU et al., 2018;
HU; LEE; LI; MOK, 2021).

Embora j& tenham sido encontrados diversos compostos biotecnoldgicos
provenientes de microrganismos nos manguezais, acredita-se que a maioria desse potencial
(cerca de 90%) permanece inexplorado. Grande parte dessa limitacdo se deve as restri¢coes dos
métodos dependentes de cultivo e pelo fato de que a maioria desses organismos ndo podem
ser cultivados. Boa parte desse problema promete ser resolvido nos proximos anos gracas aos
avancos de ferramentas como o sequenciamento de alto rendimento e da metagenémica, que
prometem facilitar a descoberta de novos compostos biotecnoldgicos (SCHNEIDER;
MISIEK; HOFFMEISTER, 2008; VASUNDHARA; KUMAR; REDDY, 2016; TIMMY et
al., 2017).

As demandas sociais, comerciais € médicas por solucbes baseadas na natureza
para a resolucdo de problemas causados pelas atividades humanas impulsionam a busca por
novos produtos biotecnoldgicos. Tendo isso em vista, 0s microrganismos possuem grande
potencial para ser umas das pecas-chaves para o cumprimento de metas ambientais e o
desenvolvimento sustentavel, como os Objetivos do Desenvolvimento Sustentavel (ODS) das
NacOes Unidas para uma vida sustentavel e um planeta justo até o ano de 2030 (TIMMY et
al., 2017; IUCN, 2020).

Figura 3 — AplicacOes da Biotecnologia Microbiana nos ODS
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Os microrganismos tém papel relevante em diversos processos que sustentam a
Terra, em especial nas florestas de manguezais. A biodiversidade microbiana é muito rica e
tem grande potencial biotecnoldgico. Dessa forma, conhecer a diversidade microbiana e
compreender o funcionamento dos processos que sustentam oS manguezais pode nos
proporcionar a descoberta de novos compostos bioativos para promogdo do bem-estar
ambiental e humano. Portanto, estudos sobre a diversidade microbiana devem ser prioridade
em estudos nas ciéncias ambientais, assim como nas areas industrial, biotecnoldgica e
medicinal (THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013; OLIVEIRA et al., 2022).

5.5 Relagdo entre microrganismos, solo e plantas nos manguezais

Microrganismos, como arqueas, bactérias, fungos, algas, protozoérios e virus, sdo
seres ubiquos que representam a maior parte da diversidade existente na Terra (TIMMY et al.,
2017; OLIVEIRA et al., 2022). Whitman, Coleman e Wiebe (1998) estimaram que argueias e
bactérias possuem entre 60-90% de todo carbono existente na natureza. Como 0s primeiros
habitantes do planeta, os microrganismos vém convivendo com as diferentes condigdes e
mudancas dos mais variados ambientes h4 muito tempo, o que resultou em uma grande
versatilidade tanto na diversidade quanto no metabolismo, se comparado a outros organismos.
Assim, foram capazes de sobreviver a catastrofes e eventos de extingdo em massa, além de
habitar em ambientes com condi¢des extremas, como 0s manguezais.

Nos manguezais, a vegetacao e o solo possuem relagdes complexas que permitem
o equilibrio ecoldgico do ecossistema. A vegetacdo possui adaptaces as caracteristicas
extremas do solo, que é permanentemente alagado. O solo é composto basicamente por areia,
lama, silte, argila e matéria organica, em diferentes propor¢oes, que possibilitam a existéncia
de uma rica diversidade de microrganismos. (HOSSAIN; NURUDDIN, 2016; ALONGI,
2005; PALIT; RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022; THATOI; BEHARA; MISHRA;
DUTTA, 2013).

Em geral, o solo superficial dos manguezais é arenoso ou argiloso, dominado por
estruturas bioldgicas como raizes de arvores e tocas de caranguejo. O solo arenoso favorece a
percolacdo de agua e a aeragédo do solo durante a mare baixa. Ja o solo argiloso é anaerdbico,
pois ndo permite a entrada de oxigénio devido a sua pouca porosidade. Além disso, esses

solos possuem caracteristicas redutoras e alta variabilidade de salinidade, com pH acido ou



40

alcalino, variando entre 2,87-8,22. Dessa forma, a distribuicdo e o desenvolvimento dos
manguezais variam de acordo com as caracteristicas fisicas e quimicas presentes nos solos,
considerados 0s principais responsaveis por regularem a produtividade do ecossistema.
Assim, a triplice relacdo entre solo-microrganismos-manguezais € responsavel pelo equilibrio
e a salde desses ambientes (HOSSAIN; NURUDDIN, 2016; ALONGI, 2005; PALIT;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022; THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013).

Os microbios dos manguezais sdo responsaveis por regularem a estrutura do solo,
principalmente através da decomposicdo de matéria organica, mineralizacdo de compostos e
fixagdo de nitrogénio. Assim, convertem constantemente os nutrientes presentes no ambiente
em elementos mais simples que podem ser aproveitados pelas espécies vegetais. (PALLIT;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022).

A salde e o crescimento das plantas terrestres dependem de interagdes com
microrganismos, como bactérias e fungos (BERENDSEN; PIETERSE; BAKKER, 2012;
SCHMIDT; BOWLES; GAUDIN, 2016). Assim como as demais plantas terrestres, 0s
manguezais também dependem de associacdes benéficas com as comunidades microbianas
para sua sustentacdo (BERENDSEN; PIETERSE; BAKKER, 2012; THATOI; BEHARA;
MISHRA; DUTTA, 2013). As espécies vegetais e seu microbioma possuem relacdes
heterogéneas, e este pode ser considerado como uma extensdo da composi¢do genética do
hospedeiro. Além disso, a microbiota das plantas é caracterizada por contemplar
microrganismos provenientes da filosfera (regido sobre os tecidos vegetais), endosfera (regido
dentro dos tecidos vegetais) e rizosfera (regido préxima a raiz) (TURNER; JAMES, POOLE,
2013).

De acordo com Edwards e colaboradores (2015), existem trés compartimentos
associados as raizes das plantas: a rizosfera, a endosfera e o rizoplano, que podem apresentar
diversidade microbiana distinta em cada um deles (ZHUANG et al., 2020). A montagem das
comunidades microbianas nas raizes das plantas ocorre em duas etapas: primeiramente se da a
colonizacdo da rizosfera, com microbios selecionados a partir do solo circundante e, em
segundo lugar, ocorre a colonizagédo do rizoplano e da endosfera, ambos compostos por
microrganismos oriundos da rizosfera (BULGARELLI et al., 2013; EDWARDS et al., 2015).
Neste estudo focaremos em conhecer e comparar a diversidade fungica presente nos
compartimentos nos compartimentos do solo, da rizosfera e da endosfera.

Rizosfera foi um termo utilizado por Hiltner em 1904 para definir a regido do solo
que sofre influéncia direta das raizes (HARTMANN; ROTHBALLER; SCHMID, 2008).

Mais recentemente, o termo passou a englobar também a regido superficial desde a raiz até
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cerca de 3 mm do solo circundante (MOREIRA; SIQUEIRA, 2002; WILLADINO et al.,
2005). No entanto, a extensdo da rizosfera é varidvel. Fatores como tipo do solo, estrutura e
formato da planta, entre outros fatores, podem influenciar em seu tamanho (WILLADINO et
al., 2005). O rizoplano é definido como a regido superficial das raizes, que faz a ligacéo entre
as plantas e o solo, onde estdo aderidas diversas particulas (EDWARDS et al., 2015). Ja a
endosfera, é a regido que compreende o interior dos tecidos das plantas (BARBOSA et al.,
2015).

Exsudatos radiculares (i.e. compostos liberados por raizes de plantas) sdo 0s
fatores chave para a estrutura do microbioma da rizosfera (BAIS et al., 2006; BROECKLING
et al, 2008; SHI et al., 2011; BADRI et al., 2013). Esses compostos contém &acidos graxos,
acucares, 4acidos organicos, substancias antimicrobianas, promotores de crescimento,
vitaminas e hormonios (BERTIN; YANG; WESTON, 2003). Assim, as plantas liberam
exsudatos, por meio de suas raizes, que servem como fontes de energia para 0S
microrganismos presentes nos sedimentos e na rizosfera (ALONGI; CHRISTOFFERSEN;
TIRENDI, 1993; THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013; PALLIT; RATH;
CHATTERJEE; DAS, 2022). Por meio desse sistema, as espécies vegetais selecionam
organismos de seu interesse para sua rizosfera, conforme suas necessidades. Dessa forma,
esse mecanismo permite que as plantas controlem seu microbioma; e seu microbioma, em
contrapartida, controle a satde das plantas (BERENDSEN; PIETERSE; BAKKER, 2012).

Em geral, o microbioma endofitico é representado por uma parcela do
microbioma da rizosfera, sugerindo que ocorre uma selecdo interna nas plantas (TURNER,;
JAMES, POOLE, 2013). No entanto, ndo ha ainda muitos detalhes de como ocorre a selegéo
dessa microbiota. O conhecimento disponivel sobre o microbioma da endosfera ainda é bem
escasso (ZHUANG et al., 2020; SUN et al., 2021). Dessa forma, compreender como sdo
montados 0s microbiomas das plantas a partir do solo em direcdo a rizosfera-endosfera pode
nos ajudar a aprimorar a produtividade de alimentos e no conhecimento do funcionamento de

ecossistemas, como 0S manguezais.
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Figura 4 - Relagdes interdependentes entre solo, plantas e microrganismos nos manguezais
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Fonte: PALLIT; RATH; CHATTERJEE; DAS (2022).

Pesquisas recentes apontam que as mudancas climaticas e a influéncia antrdpica
podem causar alteragcbes na relacdo entre microrganismos, solo e plantas dos manguezais.
PerturbacGes, como derramamento de 6leo e contaminacdo por metais pesados, podem alterar
as caracteristicas fisicas e quimicas do solo, como pH e fertilidade, e até mesmo destruir toda
vegetacdo existente. Consequentemente, tais perturbacdes alteram a microbiota do solo, da
rizosfera e da endosfera das plantas, pois 0s microrganismos sdo sensiveis a poluicdo
ambiental, além de responderem aos diversos elementos estranhos que porventura atinjam 0s
manguezais. Além disso, a elevacdo da temperatura, provocada pelo aquecimento global,
causa 0 aumento da evapotranspiracdo que provoca a reducdo da umidade do solo e aumento
da salinidade, com consequente mudancas na diversidade microbiana (SANTOS, 2011;
CONDON; ATCHLEY; MAXWELL, 2020; ONYENA; SAM, 2020; PALIT; RATH;
CHATTERIJEE; DAS, 2022).

5.6 Composi¢do microbiana em manguezais
Manguezais sdo ecossistemas costeiros encontrados em A&reas tropicais e

subtropicais ao longo do mundo, onde as variacBes fisicas e quimicas as quais estdo

submetidos, como flutuagdes de salinidade, temperatura e acdo das mares, regulam a
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composicdo da sua microbiota (SCHAEFFER-NOVELLI, 1995; SRILATHA,
VARADHARAJAN; CHAMUNDEESWARI; MAYAVU, 2013).

A microbiota dos manguezais € composta por diversas comunidades microbianas,
como bactérias, cianobactérias, fungos, microalgas, macroalgas e protistas, sendo a maior
parte delas, 91%, representada por bactérias e fungos (ALONGI, 1988; KATHIRESAN;
BINGHAM, 2001). Esses organismos podem ser de dgua doce, marinhos e terrestres, com a
maioria dos seus representantes, bactérias e fungos, cumprindo principalmente o papel de
degradadores de matéria organica (THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013; PALIT;
RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022).

As atividades realizadas pela microbiota estdo associadas a varias vias
metabolicas ligadas a ciclagem, aquisicdo e disponibilizacdo de nutrientes, filtracdo de
poluentes, purificacdo da agua e sustentacdo de uma extensa cadeia alimentar de base
detritivora em paralelo a baseada em herbivoria (LIN, et al., 2019, ALONGI, 1988, ALONGI,
CHRISTOFFERSEN; TIRENDI, 1993; NEDWELL; BLACKBURN; WIEBE, 1994; TIMMY
etal., 2017; MISHRA et al., 2013; ALLARD et al., 2020).

Dentre as bactérias habitantes dos manguezais, a maioria € constituida de
redutoras de sulfato, fixadoras de N>, solubilizadoras de fosfato, fotossintéticas anoxigénicas e
metanogénicas (THATOI; BEHARA; MISHRA; DUTTA, 2013). J& os fungos sdo
representados principalmente por grupos de ligninoliticos, celuloliticos, pectinoliticos,
amiloliticos e proteoliticos e actinomicetos (KATHIRESAN; BINGHAM, 2001).

A maioria dos estudos conduzidos para identificar a diversidade microbiana nos
manguezais tém foco nas bactérias e no compartimento do solo. Dessa forma, é importante
que estudos futuros se dediquem a realizar um levantamento global dos componentes
microbianos em todos os compartimentos dos manguezais. A Tabela 3 apresenta alguns
estudos que nos ultimos anos identificaram os filos dominantes de bactérias e fungos de

manguezais de diversas localidades e em diferentes compartimentos.

Tabela 3 - Diversidade bacteriana e fungica de diferentes manguezais

Microrganismos Filos Compartimento | Localizacdo | Referéncia
Dominantes
Bactérias Proteobacteria, Solo Sé&o Paulo Mendes e
Firmicutes, (BRA) Tsal,
Chloroflexi e (2014)
Acidobacteria
Proteobacteria, Solo Ceara Nogueira
Bacteroidetes, (BRASIL) etal.,
Chloroflexi, (2015)




Firmicutes e
Planctomycetes
Firmicutes Solo Bahia (BRA) | Santana et
Proteobacteria e al., (2021)
Chloroflexi
Proteobacteria e Solo Praia de Barra | Rocha et
Bacteroidetes Grande, Icapui | al., (2016)
-CE
(BRASIL)
Proteobacteria, Solo Norte, Tavares et
Planctomycetes, Nordeste e Sul | al., (2022)
Acidobacteria, do Brasil
Bacteroidetes e
Chloroflexi
Proteobacteria, Solo Flérida (EUA) Barreto,
Firmicutes, Morrissey,
Chloroflexi, Wykoff e
Bacteroidetes e Chapman,
Acidobacteria (2018)
Proteobacteria, Solo Hainan Liu,
Actinobacteria, (CHINA) Huang,
Chloroflexi e Bao e
Acidobacteria. Tong,
(2019)
Proteobacteria, Agua e Solo Daya Bay Zhang, Hu,
Bacteroidetes, (CHINA) Rene
Actinobacteria e Zhang,
Acidobacteria. (2018)
Chloroflexi, Solo Fujian Zhang,
Acidobacteriota, (CHINA) Gui, Zhang
Desulfobacterota e Li,
e Proteobacteria (2022)
Proteobacteria, Solo Sundarbans Basak et
Bacteroidetes e (BANGLADE | al., (2016)
Firmicutes SH)
Proteobacteria Solo Cochin Nathan,
(INDIA) Vijayan e
Ammini,
(2020)
Proteobacteria Solo Yucatan Gomez-
(MEXICO) Acata et
al., (2023)
Proteobacteria Solo Estuario do rio | Maietal.,
Merbok (2021)

(MALASIA)
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Proteobacteria, Raizes Flérida (EUA) | Zuang et
Chloroflexi, al., (2020)
Actinobacteriae
Bacteroidetes.
Fungos Ascomycota e Solo Fujian Zhang,
Basidiomycota (CHINA) Gui, Zhang
e Li,
(2022).
Ascomycota, Solo Hainan Zuo et al.,
Basidiomycota e (CHINA) (2022)
Chytridiomycota
Asmycota e Raizes Flérida (EUA). | Zuang et
Basidiomycota al., (2020)

Fonte: elaborado pela autora (2023).

5.6.1 Composicao fungica em manguezais

Os manguezais abrigam diversos fungos, pois fornecem condi¢des favoraveis para
sua proliferacdo. As raizes e folhas caidas, que sdo molhadas pela acdo das marés, sdo
substratos ideais para o crescimento fungico (SARMA; HYDE, 2001). Os fungos habitantes
dos manguezais sdo de origem terrestre e marinha, conhecidos como ‘“manglicosos” ou
saprofiticos (i.e., fungos decompositores que se alimentam de matéria organica morta), e a
maioria pertence aos filos Ascomycota, Deuteromycota e Basidiomycota (PALIT; RATH,;
CHATTERJEE; DAS, 2022).

Em geral, as areas de manguezais que sdo frequentemente inundadas pela acdo
das marés sdo dominadas por fungos de origem marinha. Ja as areas mais a montante, sdo
habitat para fungos terrestres (LEE et al., 2019). Sarma e Hyde (2001) afirmam que existem
seis fatores que regulam a diversidade fangica em diferentes regibes dos manguezais: (a)
especificidade do hospedeiro; (b) estagio sucessional; (c) variacdo espaco-temporal; (d)
distribuicéo vertical; (e) distribuicdo horizontal e salinidade; e (f) especificidade do substrato
ou tecido.

Estudos recentes utilizando abordagem metagenémica demonstraram que
manguezais quase intocados da Arabia Saudita e de Nova Caledénia eram dominados pelos
filos Ascomycota e Basidiomycota, seguidos em menor propor¢do por Chytridiomycota e
Glomeromycota (SIMOES et al., 2015; LUIS et al., 2019). J4 os manguezais de Cingapura e
da Malasia sdo dominados por fungos pertencentes ao filo Ascomycota (HAMZAH et al,
2018; LEE et al., 2019).
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Em trabalhos realizados em regifes contaminadas por HPAS, o filo Ascomycota
foi predominante (BALU; BHUNIA; GACHHUI; MUKHERJEE, 2020; ALVAREZ-
BARRAGAN; CRAVO-LAUREAU; WICK; DURAN, 2021). JA4 em manguezais
contaminados com metais pesados, os filos dominantes foram Ascomycota e Basidiomycota
(XIAO et al., 2021).

Uma meta-analise realizada para comparar a diversidade fungica em manguezais
intocados e poluidos revelou que o filo Ascomycota é predominante em ambos 0s casos. 1sso
demonstra que Ascomycota € um componente central da microbiota fungica presente nos
manguezais, independente das condi¢des dos ecossistemas. Apesar de o estudo revelar que a
poluicdo ndo afeta a composi¢do do microbioma, a abundancia fungica é bastante variavel
dentro de uma comunidade (PALIT; RATH; CHATTERJEE; DAS, 2022).

Além disso, ainda existem poucos estudos sobre a diversidade fangica em
manguezais do Novo Mundo (AEP; do inglés, Atlantic East Pacific). Dessa forma, é
prioritario o desenvolvimento de pesquisas que estudem as comunidades fangicas nesses
manguezais em seus diferentes nichos (PALIT; RATH; CHATTERIJEE; DAS, 2022).
Levando-se em conta a diversidade de ambientes e ecossistemas presentes nessa regiao, ainda
h& muito o que ser estudado.

O desenvolvimento deste estudo sobre a diversidade taxondmica fangica nos
compartimentos do solo, rizosfera e endosfera de um manguezal do semiarido do nordeste
brasileiro € de extrema importancia pois representa a primeira investigacdo desse tipo no pais.
Esta pesquisa pioneira amplia significativamente nosso conhecimento sobre a biodiversidade
fangica presente em manguezais, que € essencial para a conservacdo e 0 manejo sustentavel
desses ambientes. Além disso, a descoberta de fungos adaptados as condicGes especificas da
regido pode fornecer novos insights para a biotecnologia, com potencial para aplicacdes
industriais e farmacéuticas. Portanto, a realizacdo deste estudo ndo s6 fortalece a base
cientifica sobre o0s manguezais brasileiros, mas também promove sua valorizacdo e

preservacao.

5.7 Métodos de estudo de microrganismos

Por muitos anos os microbiologistas viam-se diante do desafio de como estudar o
mundo microbiano, uma vez que se acreditava que as técnicas de cultivo em laboratorio,

utilizadas até entdo, subestimaram o que se sabia sobre esses seres. Um dos indicadores que


https://link.springer.com/article/10.1007/s11356-022-19048-7#ref-CR31
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corroboram com essa ideia era o fendmeno da “grande anomalia da contagem de placas”
(STALEY, 1985), onde estimava-se que apenas cerca de 1% das células existentes em
ambientes podem ser recuperadas através da contagem direta de placas. Esse fendmeno pode
ser explicado pela interdependéncia entre organismos e a impossibilidade de reproduzir as
condigbes reais que proporcionam 0 crescimento de microrganismos no ambiente
(HANDELSMAN, 2004; SCHMIDT, 2006).

Até os recentes avangos ocorridos através do advento das técnicas moleculares, a
diversidade microbiana proveniente de amostras ambientais era representada por meio de
microrganismos que eram isolados e cultivados em laboratorios. Apesar da importancia da
realizacdo desses estudos, nas Ultimas décadas as ferramentas metagendmicas comprovaram
gue esses métodos tradicionais de estimativa de organismos subestimaram grandemente a
diversidade real encontrada na natureza (XU, 2006; AMANN; LUDWIG; SCHLEIFER,
1995). A metagendmica desenvolveu-se a partir dessa limitacdo dos métodos baseados em
cultivo e € utilizada para substituir ou complementar esses métodos (STEELE; STREIT,
2005; SIMAO; DANIEL, 2009).

A metagendmica, definida como uma investigacdo de genes de uma comunidade,
despontou como uma ferramenta essencial para alcancar dados sobre a fisiologia e a genética
de organismos ndo cultivados. Assim, o0 acesso a0 DNA metagenémico (i.e., conjunto de
DNAs gendmicos de diferentes organismos presentes no ambiente) de determinado ambiente
é feito sem que haja a cultura de organismos (HANDELSMAN, 2004).

A metagendbmica € uma ferramenta eficiente para conhecer a diversidade
filogenética de microrganismos presentes em amostras ambientais, sejam eles associados ao
solo, a agua, ao sedimento ou a outros substratos, como hospedeiros. Esses dados podem nos
indicar a diversidade da comunidade, assim como a presenca ou auséncia de determinados
microrganismos, genes ou vias biosintéticas (HANDELSMAN, 2004; STEELE; STREIT,
2005; SIMAO; DANIEL, 2009).

A evolucdo nas técnicas de sequenciamento de DNA de alto rendimento
alavancaram os estudos metagendmicos, tendo como consequéncia uma melhor compreensdo
sobre a ecologia microbiana de diversos ecossistemas, como por exemplo 0s manguezais
(ANDREOTE et al., 2012; COLARES; MELO, 2013). Além disso, a bioinformatica, que
utiliza softwares para identificar padrées nos dados e sugerir mecanismos adequados para
estes, nos possibilita acessar conhecimentos indispensaveis para compreender 0

funcionamento de diversos ecossistemas (XU, 2006).
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Os métodos moleculares podem nos fornecer informacgdes importantes sobre as
comunidades microbianas presentes no solo a partir de amostras ambientais (ANDERSON,;
CAIRNEY, 2004; BEECK et al., 2014). Para isso, é necessario 0 uso de primers especificos,
mas universais dentro do grupo de interesse, para que possam contemplar o maior nimero
possivel de tdxons, além de amplificar eficientemente as regides alvo, mesmo em amostras
cuja a presenca de DNA ndo alvo e contaminantes, como &cidos hdmicos, seja elevada,
(BEECK et al., 2014; VANCOV; KEEN, 2009; KOSCH; SUMMERS, 2013) como é o caso
das amostras deste estudo.

Entre os fungos, os primers capazes de amplificar os genes 18S rRNA, da regido
ITS1 e ITS2 (Figura 5), séo comumente utilizados para andlise da diversidade fungica, pois
sdo encontrados na maioria dos fungos e possuem sequéncias conservadas e diversas (HILL et
al., 2000). Beeck e colaboradores (2014) afirmam que o par de primers ITS86F/ITS4 é o mais
adequado em estudos sobre caracterizacdo da diversidade fungica, em amostras de solo e
outras amostras ambientais, em termos de eficiéncia de primers, resultados de PCR e nimeros

de unidades taxonémicas operacionais (OTUSs) encontradas em nivel de espécie.

Figura 5 - Representacdo esquematica da regido do espacador transcrito interno (ITS) entre
18S rDNA e 28S rDNA, que inclui ITS 1, ITS 2 e 5.8S rDNA.
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Fonte: Adaptado de SHEN et al., 2020.
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6 MATERIAIS E METODOS

6.1 Areas de Estudo e Desenho Amostral

Os solos de manguezal e as raizes de Rhizophora mangle foram coletados do
manguezal do Rio Pacoti, localizado na Regido Metropolitana de Fortaleza (RMF), entre os
municipios de Fortaleza, Eusébio e Aquiraz. Este manguezal faz parte do sitio PELD CSB,
onde foram selecionadas trés areas com distancia crescente da foz do rio, cada uma delas
contendo trés transectos perpendiculares ao Rio Pacoti. A area 1 € localizada na Cofeco
(municipio de Fortaleza, CE, 3,815077 E; 38,41074 S), a area 2 no CEAC (Centro de Estudos
Ambientais Costeiros, estacdo de pesquisa do Instituto de Ciéncias do Mar da Universidade
Federal do Ceard) (municipio de Eusébio, CE, 3,831545 E; 38,420067 S) e a area 3 no
Loteamento River Park (municipio de Aquiraz, CE, 3,845311 E; 38,428098 S), conforme
observamos na Figura 6. Como parte integrante do projeto PELD CSB, em tais areas também
foram realizadas coletas para caracterizacdo da comunidade bentdnica de moluscos e

carcinofauna, assim como a fitossociologia do bosque de manguezal.

Figura 6 - Areas de coletas integrantes do Projeto PELD CSB onde foram realizadas as
amostragens para analise da comunidade fungica.
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Cada transecto, paralelo a linha d’4gua, tem 30 metros de comprimento, sendo
cada um deles dividido em trés parcelas de 10x10 metros. As coletas foram realizadas nos
transecto 1 e 3 de cada &rea. Nas parcelas 1 e 3 foram amostradas duas réplicas de raizes
Rhizophora mangle e de solo do manguezal. Esse delineamento amostral se repetiu em cada

uma das areas de coleta (Figura 7).

Figura 7 - Desenho amostral da pesquisa apresentando os transectos (T1, T2, T3), as parcelas
de cada transecto (P1, P2, P3) e as réplicas amostradas em cada uma das parcelas (R1 e R2).

; L A 2

Fonte: elaborado pela autora (2024).

Para a obtencédo de dados pluviométricos foi selecionado o posto pluviométrico de
Aquiraz (ID: 11 - Posto Aquiraz; 40.3667 S; 6.8670 E) devido a sua proximidade e maior

influéncia nas areas de coleta.

6.2 Coleta de Amostras

As coletas ocorreram nos meses de abril, julho e novembro de 2022, durante o
periodo chuvoso, na transicdo do periodo chuvoso para o seco, e no periodo seco,
respectivamente. Todas as coletas foram realizadas durante a maré de sizigia (amplitude de
até 0,2 m).
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O sedimento superficial foi coletado utilizando um amostrador cilindrico de PVC
de 10 cm de didmetro por 30 cm de comprimento, numa profundidade de 0-20 cm,
eliminando-se apos a coleta a por¢cdo mais superficial (1 mm), pois essa regido do solo possui
maiores interferéncias das condi¢des ambientais circundantes e para evitar contaminacéo das
amostras. As raizes foram coletadas com o auxilio de um canivete/faca e entdo foram
acondicionadas em tubos estéreis e novos de plastico. Antes da coleta e entre a obtencdo de
diferentes amostras, todos os materiais utilizados passaram por esterilizagdo com Etanol 70%.
As amostras de solo foram armazenadas em sacos plasticos e em tubos estéreis de plastico, e
mantidas em caixa térmica com gelo até serem levadas ao laboratério. Também foram
coletadas amostras de &gua, que foi armazenada em microtubos estéreis de plastico, para a
medicdo da salinidade que foi realizada posteriormente em laboratério utilizando um
refratbmetro. As amostras de raizes e solos coletadas destinadas as analises de biologia
molecular ficaram armazenadas em tubos estéreis de plastico e foram congeladas a -20° C até
0 seu processamento. J& as amostras de solo para caracterizacdo fisica e quimica ficaram
acondicionadas em sacos plasticos e ficaram em temperatura ambiente para posterior

realizacdo das analises.

6.3 Analises fisicas e quimicas

As amostras de sedimento foram analisadas quanto a salinidade, temperatura,
granulometria, teor de matéria organica, teor de umidade do solo, teor de fésforo, pH e grau
de piritizacéo.

A salinidade e a temperatura foram medidas in situ utilizando refratometro e
termdmetro, respectivamente. O teor de umidade foi estimado de acordo com Embrapa (2017)
e calculado pela formula 4 (%) = ma/ms*100, onde h é a umidade do solo, ma é a massa de
agua contida na amostra e ms é a massa do solo (CAPUTO; CAPUTO, 2017).

Para a analise granulométrica, porcbes de 200g de solo foram secas em estufa a
60°C. Apos isso, as amostras foram maceradas com o auxilio de almofariz e pistilo, com
cuidado de retirar pequenos fragmentos de raizes e folhas manualmente. Em seguida, foram
pesados 30g de solo seco, os quais foram macerados e lavados em peneira de malha com
abertura de 0,062mm para a separacdo da fracdo silte-argila. O sedimento que ficou retido na
peneira foi transferido para recipientes de vidro e foi seco novamente em estufa a 60°C. O
sedimento seco foi submetido a agitagcdo em um conjunto de peneiras com aberturas de malha

decrescentes de 2 mm a 0,090 mm por 10 minutos em um agitador elétrico. As fracdes retidas
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em cada peneira foram pesadas e os resultados obtidos foram analisados no software Sysgram
(versdo 3.0). A classificacdo granulométrica foi dada conforme o diagrama triangular de
Shepard (1954).

A determinacdo do teor de matéria organica das amostras foi realizada de acordo
com 0 método de perda por ignigdo (PPI), conforme Schulte e Hopkins (1996). A obtencdo do
pH se deu por meio de eletrodo combinado imerso em suspensdo solo-liquido na proporcéao
1:2,5 (EMBRAPA, 2017). O grau de piritizacdo foi realizado de acordo com Huerta-Diaz e
Morse (1990) e o teor de fosforo determinado através da formacdo do complexo fosforo-
molibdico de cor azul obtido apés reducdo do molibdato com acido ascérbico e determinado
por espectrofotometria (EMBRAPA, 2017), ambos realizados no Departamento de Ciéncias
do Solo, da UFC.

6.3.1 Pluviosidade

Em 2022, de acordo com a Funceme (Fundacdo Cearense de Meteorologia e
Recursos Hidricos), Aquiraz apresentou 1754,5 mm de chuva. A média historica de chuva
neste municipio é de 1306,7 mm, portanto no ano do estudo as chuvas registradas ficaram
34,3% acima da média (Gréfico 1). Para aquisicdo desses dados, foram utilizados os valores
registrados pela Funceme para a Estacdo 11, localizada em Aquiraz, a qual foi avaliada como

a mais representativa para o local de estudo dentre as estacdes disponiveis.

Gréfico 1- Pluviosidade Anual do municipio de Aquiraz (1976-2022) de acordo com os dados
medidos para a Estacdo 11, da Funceme. A linha pontilhada se refere a média histérica de
chuvas (1306,7 mm).

mmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmm
mmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmmm
NNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNN

Fonte: FUNCEME (2023).
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Gréfico 2: Pluviosidade Anual do municipio de Aquiraz do ano de 2022 x Média Historica de
chuva entre os anos de 1976 a 2021 de acordo com os dados medidos para a Estacdo 11, da

Funceme.
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Fonte: FUNCEME (2023).

Nos meses em que ocorreram as coletas (abril, julho e novembro de 2022), as
chuvas ficaram acima da média histérica. Em abril, o municipio registrou 348,7 mm de chuva,
e a média histdrica para esse més € de 338,8 mm. O més de julho apresentou um volume de
chuvas de 84,7 mm, valor 2,5 vezes superior a média histdrica para esse més que ¢é de 31,9
mm. J& em novembro, o volume de chuvas registrado foi de 5,4 mm, com média histérica de

1,6 mm.

6.4 Processamento das amostras para extracdo do DNA

Neste trabalho, trés compartimentos foram analisados: solo, rizosfera e endosfera;
estes dois ultimos oriundos da raiz. Para tanto, o processamento das amostras de raizes para
posterior extracdo de DNA ocorreu em duas etapas. A primeira ocorreu para que haja a
separacdo da rizosfera, definida por Hiltner (1904) como a regido do solo influenciada pelas
raizes (HARTMANN; ROTHBALLER; SCHMID, 2008) que se estende desde a superficie
radicular até 1-3 mm do solo adjacente (MOREIRA; SIQUEIRA, 2002; WILLADINO et al.,
2005). A segunda etapa foi realizada para a obtengédo da endosfera, regido compreendida pelo
interior dos tecidos vegetais (BARBOSA et al., 2015).



Figura 8 - Fluxograma do processamento das amostras para as anélises moleculares
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Fonte: elaborado pela autora (2023).

A Figura 8 traz um fluxograma de como ocorreu 0 processamento das amostras
para a obtencdo da rizosfera, da endosfera e do solo, para posterior extracdo de DNA nesses

compartimentos.

6.4.1 Obtencédo da Rizosfera

A obtencdo da rizosfera foi adaptada dos trabalhos de Duran et al., (2018) e Sun
et al., (2021), consistindo basicamente em transferir as raizes para frascos estéreis e livres de
DNAse, RNAse e pirogénicos e adicionar 35 mL de tampéo fosfato de sédio (10 mM) com
0,01% de Tween 20 previamente esterilizado. Em seguida, agitou-se 0s tubos por 2 minutos
no vortex, para soltar as particulas de solo aderidas as raizes (rizosfera), e as raizes foram
transferidas para novos tubos. As raizes foram armazenadas em congelador para posterior
obtencdo da endosfera. Os tubos com liquido, contendo a rizosfera, foram agitados por mais 2
minutos, e depois centrifugados a 3000 g por 5 minutos em temperatura ambiente. Apos isso,
descartou-se o0 sobrenadante e realizou-se a lavagem da rizosfera precipitada com tampéo
fosfato de sddio sem o surfactante Tween 20. A suspensdo foi transferida para um microtubo
estéril de plastico e centrifugada a 13000 g por 5 minutos em temperatura ambiente.
Descartou-se novamente o sobrenadante, escorreu-se os tubos em papel toalha e o pellet que

restou no microtubo foi armazenado a -20° C.
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6.4.2 Obtencdo da Endosfera

A obtencédo da endosfera foi adaptada dos trabalhos de Duran et al. (2018) e Sun
et al. (2021). As raizes separadas da rizosfera foram colocadas em frascos estéreis e livres de
DNAse, RNAse e pirogénicos, com 35 mL de solucdo de hipoclorito de sddio 0,25% e
agitadas por 2 minutos em um vortex. Em seguida, descartou-se o liquido, adicionou-se 35
mL de etanol (EtOH) 70%, prosseguindo-se a agitacdo por mais 2 minutos no vortex. O
liquido foi descartado e foram adicionados 35 mL de agua estéril, seguido de mais 2 minutos
de agitacdo. Esse passo foi repetido por mais duas vezes de forma a higienizar a superficie
externa das raizes. Em seguida, as raizes foram secas em papel toalha esterilizado e
armazenadas em tubos de plastico estéreis, que foram congelados a -20°C até o préximo
passo.

Em seguida, ocorreu a trituracdo das amostras de raiz, que consistiu em
descongelar e fragmentar as raizes em pedacos menores (aproximadamente 5 mm) com o
auxilio de tesoura cirdrgica e pinga previamente esterilizadas. Os fragmentos de raizes foram
colocados em um almofariz esterilizado, onde foram macerados e pulverizados em nitrogénio
liquido com o auxilio de um pistilo esterilizado. As amostras maceradas foram armazenadas
em um microtubo estéril e congeladas a -20°C. Todos os materiais utilizados nesse processo
passaram por uma sequéncia de limpeza, com solucdo de hipoclorito de sédio 0,25%, alcool
70% e éagua destilada esterilizada, os quais foram limpos antes e ap6s o processamento de
cada amostra para impedir a contaminagdo do material com materiais externos ou entre
amostras (Adaptado de DURAN et al., 2018 e SUN et al., 2021).

6.5 Extracao e Amplificagcdo de DNA

O DNA total de todas as amostras de rizosfera e do solo foi extraido utilizando o
kit comercial DNeasy PowerSoil Pro (Qiagen, MD, EUA), conforme protocolo estabelecido
pelo fabricante. J& a extracdo do DNA total das amostras de endosfera foi realizada utilizando
0 kit comercial DNeasy Power Plant Pro (Qiagen, MD, EUA), seguindo instrugdes do
fabricante. A concentracdo e qualidade do DNA metagenémico extraido foi estimada por
medida da absorbancia em 230 nm (A230), 260 nm (A260) e 280 nm (A230) em um
espectrofotdbmetro (Nanodrop Spectrophotometer Thermo Scientific, Waltham, MA, EUA).
As amostras de DNA foram diluidas para 5 ng/uL para posterior amplificacdo.

A solucdo de DNA obtida para cada amostra foi armazenada em freezer a -20 °C
até o uso. Apos a confirmacgédo da eficiéncia do isolamento do DNA metagendmico, foram
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construidas bibliotecas metataxondmicas de amplicons baseados na regido hiper variavel 1TS2
de Fungi.

6.6 Amplificacéo e construcao da biblioteca de amplicons

Os pools de DNA metagenémico isolados de cada area foram utilizados como
substratos para reagOes da polimerase em cadeia (PCR) para amplificagdo da regido de
hipervariabilidade ITS (Espaco Interno Transcrito).

A regido ITS2 foi amplificada por meio de PCR (reacdo da polimerase em cadeia)
utilizando os primers ITS86F (5’-GTGAATCATCGAATCTTTGAA-3") (WHITE; BRUNS;
LEE; TAYLOR, 1990) e ITS4R (5'-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3') (TURENNE et al.,
1999). A amplificagdo da PCR foi realizada em um volume de 30 pL. contendo os primers,
solucdo tampéo (5x), MgClz (25mM), dNTPs (10 mM), KAPA DNA polimerase (5U/uL),
agua ultrapura livre de nuclease (Promega, Madison, USA) e 10 ng de DNA metagendmico
de cada amostra. A PCR foi realizada nas seguintes condigdes: uma desnaturagéo inicial a
95°C por 2 min, seguida por 35 ciclos a 95°C por 30 s, 55°C por 30 s e 72°C por 45 s, com
uma extensdo final em 72°C durante 5 min. Também foram incluidos e sequenciados PCR
negativo e brancos para identificar possiveis problemas de contaminacao.

Apos o término e confirmacdo da amplificacdo por eletroforese em gel de agarose
a 1,5%, os fragmentos foram purificados utilizando os beads de purificagdo Agentcourt
AMpure XP-PCR (Beckman Coulter, EUA). Em seguida, os fragmentos foram submetidos a
uma nova PCR para a inser¢do dos identificadores de sequenciamento (indexes) Illumina
usando o Kit Nextera XT Index (lllumina, San Diego, USA), apos isso foram purificados
novamente usando Ampure XP beads e quantificados através de fluorimetria, utilizando o kit
dsDNA BR kit (Thermo Fisher Scientific Waltham, USA) em fluorimetro QubitTM
(Invitrogen, Carlsbad, USA). Quantidades equimolares de cada uma das amostras indexadas

foram misturadas em uma Unica solucdo para a introdugdo no sequenciador.
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Tabela 4 - Sequéncias de oligonucleotideos para primers que foram utilizados neste estudo

Regido gendmica Primers Sequéncias (57 - 3) Referéncia
alvo
ITS2 ITS86F TCGTCGGCAGCGTC | (WHITE; BRUNS;
AGATGTGTATAAGA | LEE; TAYLOR, 1990)
GACAGGTGAATCAT
CGAATCTTTGAA
ITS2 ITS4AR GTCTCGTGGGCTCG (TURENNE et al.,
GAGATGTGTATAAG 1999)
AGACAGTCCTCCGC
TTATTGATATGC

Fonte: Adaptado de VANCOV; KEEN, (2009).

6.7 Sequenciamento de fase sélida na plataforma Illumina HiSeq

As amostras foram sequenciadas na plataforma HiSeq System (lllumina, EUA),
utilizando-se 0 NextSeq™1000/2000 P1 Reagents (600 ciclos) (Illumina, EUA), de acordo
com as especificagfes do fabricante. O sequenciamento foi realizado nos dois sentidos
(paired-end), com 250 ciclos de sequenciamento para cada fita, no Centro de Gendmica e
Bioinformatica (CEGENBIO) do Nucleo de Pesquisa e Desenvolvimento de Medicamentos
(NPDM), da Universidade Federal do Ceara.

6.8 Analise de dados

Os 107 conjuntos de dados obtidos no sequenciamento foram analisados
utilizando ferramentas de bioinformética no RStudio (versdo 4.3.3; R Core Team, 2022).
Inicialmente, a partir dos dados brutos, primers e sequéncias adaptadoras foram removidas de
arquivos fastq demultiplexados utilizando o Cutadapt v1.8 (MARTIN, 2011) e a qualidade
das sequéncias foi avaliada utilizando o FastQC v.0.11.8 (ANDREWS, 2012) e o vsearch
v2.10.4 (ROGNES et al.,, 2016). As demais analises foram realizadas no ambiente R,
seguindo o pipeline DADA2 até obter-se variantes de sequéncias de amplicons néo-
quiméricos (ASVs; do inglés, amplicon sequence variants; i.e., sequéncias que diferem
apenas um nucleotideo umas das outras) (CALLAHAN; MCMURDIE; HOLMES, 2017).

A classificacdo taxonémica foi realizada de acordo com o banco de dados UNITE
9.0 (release data 2023-07-18) (ABARENKOQV et al., 2023). Para as analises do micobioma,
foi utilizado o pacote Phyloseq (v1.46.0) em conjunto com os pacotes Ggplot2 e Vegan,
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dentre outros, para realizar analises de alfa e beta diversidade, assim como as anélises
estatisticas descritivas e multivariadas.

Apbés um teste de Shapiro-Wilk, os dados abidticos se mostraram nao
paramétricas, e as médias das mensuracbes foram comparadas utilizando-se o teste ndo
paramétrico de Kruskal-Wallis. Os dados ambientais foram comparados analisados utilizando
uma Anélise de Componentes Principais (PCA), com as medidas transformadas para log
(x+1), exceto para o pH.

Para avaliacdo da alfa diversidade, os estimadores calculados foram testados
quanto a sua normalidade utilizando um teste de Shapiro-Wilk. Como todas as medidas se
mostraram ndo paramétricas, prosseguiu-se com o teste ndo paramétrico de Kruskal-Wallis.

Para visualizar e interpretar as relacdes entre as amostras, os dados foram
ordenados por meio do Escalonamento Multidimensional Nao-Métrico (NMDS; do inglés
Non-metric Multidimensional Scaling) utilizando os dados de ASV, i.e., 0 menor nivel
taxondmico possivel de classificacdo. Optamos por apresentar os dados entre 0s
compartimentos e as trés areas de estudo, pois 0s demais testes realizados, usando outras
varidveis, apresentaram resultados semelhantes. Essa técnica nos permite visualizar a
similaridade ou dissimilaridade entre amostras bioldgicas com base em dados de perfil
molecular, como por exemplo, composi¢do microbiana (CLARKE, 1993).

Para a visualizacdo de diversidade beta, foi calculada uma matriz de
dissimilaridade de Bray-Curtis, com base na abundancia relativa das ASVs transformada para
raiz quadrada (stress=0.1998554). Para gerar os graficos de Venn, foram utilizadas matrizes
de presenca e auséncia de géneros para cada um dos trés compartimentos analisados, as quais
foram plotadas utilizando o pacote ggVennDiagram. Todas as estatisticas foram realizadas
usando o pacote Vegan v2.6.4, e os graficos gerados usando Ggplot2 v3.5.0, dentre outros

pacotes.
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7 RESULTADOS

7.1 Caracterizacgao dos fatores abidticos

A érea de estudo, de acordo com o delineamento amostral, foi caracterizada
abioticamente com temperatura, salinidade, pH, matéria orgénica, fracdo silte-argila,
classificacdo granulometrica do solo, teor de umidade, conteudo de fosforo, ferro | (ferro em
estado de oxidacdo com carga +1; € raro e instavel), ferro Ill (ferro em estado de oxidacéo
com carga +3; € comum e estavel) (PEHKONEN, 1995) e grau de piritizacdo mensurados em
amostras de solo (108) das trés areas de estudo (Area 1 - Cofeco, Area 2 - CEAC e Area 3 -
River Park) durante as trés campanhas realizadas (periodos chuvoso, transi¢do e seco) no ano
de 2022 estdo apresentados abaixo.

Os valores da temperatura do ar foram medidos apenas nas estacdes de transicao e
seca (campanhas 2 e 3). Os valores encontrados ndo apresentaram diferencas significativas
entre uma estacdo e outra. No periodo de transicdo entre as estacBes chuvosa e seca, a

temperatura variou de 24,8 a 30,4°C. Na estacdo seca, a temperatura foi de 25,4 a 30,9°C.

Figura 9 - Temperatura do ar durante o periodo de estudo. Areas de estudo: Al - Cofeco
(Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park (Aquiraz, CE).
Transectos: T1 -Transecto 1, T2 - Transecto 2; T3 - Transecto 3. Parcelas: P1 - Parcela 1; P2 -
Parcela 2; P3 - Parcela 3.
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Fonte: elaborado pela autora (2023).

Avaliando-se os dados de salinidade espacialmente, foi observado um gradiente

de salinidade variando de forma decrescente da area 1, regido mais proxima a foz, em direcao
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a area 3, regido mais a montante. Dessa forma, os valores médios de salinidade foram maiores
na area 1, exceto na estacdo seca. A area 2 apresentou valores de salinidade maiores que a
area 1 e menores que a area 3 na estacdo seca. Os valores médios encontrados na area 3 foram
menores que as outras areas. Em geral, os resultados encontrados refletem as condicdes de
salinidade encontradas em estudos realizados anteriormente em manguezais localizados na
regido semiérida brasileira, com salinidades que aumentam em direcdo a jusante no periodo
chuvoso e uma tendéncia temporal de aumento de salinidade no periodo seco devido a
elevada evapotranspiracdo, baixo fluxo fluvial e elevada intrusdo salina (COLARES, 2014;
BEZERRA, 2015; TAVARES, 2021). Essa tendéncia pode ser intensificada a montante, num
fendmeno conhecido como hipersalinidade (BARROSO et al., 2018); porém isso ndo foi

observado.

Figura 10 - Valores médios de salinidade medidos durante o periodo de estudo. Areas de
estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park
(Aquiraz, CE). C = periodo chuvoso; T = transi¢do entre periodos chuvoso e seco; e S =
periodo seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Em geral, o pH do solo de todas as areas analisadas é neutro a levemente alcalino,
exceto na area 2 durante o periodo de transicdo e na area 3 durante o periodo seco, onde o pH

variou de levemente acido a levemente alcalino.
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Tabela 5 — Valores médios de pH das areas de estudo nos diferentes periodos de amostragem.
Areas de estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusebio, CE); A3 - Loteamento
River Park (Aquiraz, CE); T1 — transecto 1; T3 — transecto 3; P1 — parcela 1; P3 — parcela 3.

Amostra Campanha (Area) pH
A1T1P1 Chuvoso (Cofeco) 7,39
Al1T1P3 Chuvoso (Cofeco) 7,51
Al1T3P1 Chuvoso (Cofeco) 7,73
A1T3P3 Chuvoso (Cofeco) 7,44
A2T1P1 Chuvoso (CEAC) 7,68
A2T1P3 Chuvoso (CEAC) 7,19
A2T3P1 Chuvoso (CEAC) 6,76
A2T3P3 Chuvoso (CEAC) 6,77
A3T1P1 Chuvoso (River Park) 7,23
A3T1P3 Chuvoso (River Park) 6,82
A3T3P1 Chuvoso (River Park) 7,03
A3T3P3 Chuvoso (River Park) 7,21
Al1T1P1 Transicdo (Cofeco) 7,76
Al1T1P3 Transicdo (Cofeco) 7,59
Al1T3P1 Transicdo (Cofeco) 7,96
Al1T3P3 Transicdo (Cofeco) 7,73
A2T1P1 Transicdo (Cofeco) 7,22
A2T1P3 Transicdo (CEAC) 5,85
A2T3P1 Transicdo (CEAC) 5,49
A2T3P3 Transicdo (CEAC) 5,78
A3T1P1 Transigdo (River Park) 6,90
A3T1P3 Transicao (River Park) 6,88
A3T3P1 Transicao (River Park) 6,76
A3T3P3 Transicao (River Park) 7,22
Al1T1P1 Seco (Cofeco) 7,46
A1T1P3 Seco (Cofeco) 6,92
A1T3P1 Seco (Cofeco) 6,93
Al1T3P3 Seco (Cofeco) 7,46
A2T1P1 Seco (CEAC) 6,68
A2T1P3 Seco (CEAC) 6,63
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A2T3P1 Seco (CEACQC) 6,28
A2T3P3 Seco (CEAC) 6,52
A3T1P1 Seco (River Park) 7,18
A3T1P3 Seco (River Park) 5,16
A3T3P1 Seco (River Park) 7,46
A3T3P3 Seco (River Park) 6,99

Fonte: elaborado pela autora (2024).

Quanto a classificacdo dos sedimentos, conforme observamos na Tabela 6, esta
variou entre areia muito fina e fina, tendo a area 1 sido classificada como areia fina,
independente do periodo de coleta. A &rea 2 foi classificada como areia muito fina nas coletas
dos periodos chuvoso e de transicdo, e no periodo seco foi classificada como areia fina, com
destaque para o percentual de silte que foi reduzido em cerca de 50% na seca em relacdo as
outras coletas. J4 a area 3 foi classificada com areia fina no periodo chuvoso e areia

fina/muito fina nos periodos de transicéo e seco.

Tabela 6 - Classificacdo granulométrica das areas de estudo. Areas de estudo: Al - Cofeco
(Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park (Aquiraz, CE)

Periodo/ Area  Classificacdo % Cascalho % Areia % Silte
Chuvoso Areia fina 0,67 74,40 24,93
(COFECO)
Transicao Areia fina 1,21 64,19 34,60
(COFECO)
Seco Areia fina 0,36 75,14 24,49
(COFECO)
Chuvoso Areia muito fina 0,37 76,32 23,30
(CEAC)
Transicao Areia muito fina 0,22 74,31 25,47
(CEAC)
Seco Areia fina 0,59 87,35 12,05
(CEAC)
Chuvoso Areia fina 5,14 58,86 36,00
(RIVER PARK)
Transicdo Areia fina/ 1,73 58,78 39,49
(RIVER PARK) muito fina
Seco Areia fina / 3,26 62,42 34,32

(RIVER PARK) muito fina

Fonte: elaborado pela autora (2023).

Classificado de acordo com o diagrama triangular de Shepard (1954).

As tabelas 7, 8 e 9 apresentam os teores médios de matéria organica encontrados

nas areas de estudo nas trés estacdes analisadas. A area 1 apresentou no periodo chuvoso um
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teor de matéria organica variando entre 33-107 g/Kg. Nas estacdes de transicdo e seca 0S
valores foram, respectivamente, 73-180g/Kg e 34-113 g/Kg. Na é&rea 2, os valores
encontrados nas trés estacdes foi, 31-103 g/Kg para a estacdo chuvosa, 35-101 g/Kg para o
periodo de transicdo, e 28-81 g/Kg para o periodo seco. Ja na area 3, os valores foram de 25-
180 g/Kg, no periodo chuvoso, 23-177 g/Kg para o periodo de transicdo e 16-165 g/Kg para o
periodo seco. Em geral, a area 3 apresenta uma tendéncia de maiores teores de matéria
organica, enquanto a area 2 apresenta a tendéncia de menores teores de matéria organica. Os
resultados encontrados revelam uma grande variacdo no contetdo de matéria organica nos
sedimentos em todas as areas e periodos analisados, estando de acordo com valores
encontrados em estudos anteriores (COLARES, 2014; BEZERRA, 2015).

Tabela 7 -Valores médios de matéria organica obtidos durante o periodo chuvoso. Areas de
estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park
(Aquiraz, CE)

Campanha / Transecto Parcela Replica Matéria
Area Organica (g/Kg)

Chuvoso 1 1 1 80,292
(COFECO)

Chuvoso 1 1 2 85,833
(COFECO)

Chuvoso 1 2 1 69,630
(COFECO)

Chuvoso 1 2 2 74,884
(COFECO)

Chuvoso 1 3 1 41,118
(COFECO)

Chuvoso 1 3 2 43,829
(COFECO)

Chuvoso 3 1 1 103,651
(COFECO)

Chuvoso 3 1 2 107,786
(COFECO)

Chuvoso 3 2 1 94,102
(COFECO)

Chuvoso 3 2 2 58,979
(COFECO)

Chuvoso 3 3 1 59,179
(COFECO)

Chuvoso 3 3 2 33,248
(COFECO)

Chuvoso 1 1 1 43,311

(CEAC)

Chuvoso 1 1 2 43,068

(CEAC)
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Chuvoso 1 99,533

(CEACQC)

Chuvoso 1 56,554

(CEACQC)

Chuvoso 1 49,175

(CEACQC)

Chuvoso 1 103,586

(CEACQC)

Chuvoso 3 51,797

(CEACQC)

Chuvoso 3 42,578

(CEACQC)

Chuvoso 3 35,830

(CEAQ)

Chuvoso 3 75,860

(CEAQ)

Chuvoso 3 49,171

(CEAQ)

Chuvoso 3 31,873

(CEAQ)

Chuvoso 1 180,731
(RIVER PARK)

Chuvoso 1 154,821
(RIVER PARK)

Chuvoso 1 164,329
(RIVER PARK)

Chuvoso 1 108,240
(RIVER PARK)

Chuvoso 1 26,547
(RIVER PARK)

Chuvoso 1 75,743
(RIVER PARK)

Chuvoso 3 126,740
(RIVER PARK)

Chuvoso 3 161,908
(RIVER PARK)

Chuvoso 3 157,378
(RIVER PARK)

Chuvoso 3 52,459
(RIVER PARK)

Chuvoso 3 25,845
(RIVER PARK)

Chuvoso 3 30,483

(RIVER PARK)

Fonte: elaborado pela autora (2023).
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Tabela 8 -Valores médios de matéria organica obtidos durante o periodo de transi¢do. Areas
de estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River

Park (Aquiraz, CE

Campanha / Transecto Parcela Réplica Matéria
Area Organica (g/Kg)
Transicao 1 1 1 87,271
(COFECO)
Transicao 1 1 2 98,611
(COFECO)
Transicao 1 2 1 73,705
(COFECO)
Transicao 1 2 2 78,956
(COFECO)
Transigdo 1 3 1 92,167
(COFECO)
Transigdo 1 3 2 73,138
(COFECO)
Transigdo 3 1 1 75,333
(COFECO)
Transigdo 3 1 2 86,544
(COFECO)
Transigdo 3 2 1 77,839
(COFECO)
Transicao 3 2 2 94,827
(COFECO)
Transicao 3 3 1 167,910
(COFECO)
Transicao 3 3 2 180,372
(COFECO)
Transicao 1 1 1 35,193
(CEAC)
Transicao 1 1 2 41,247
(CEAC)
Transicao 1 2 1 70,376
(CEAC)
Transicao 1 2 2 101,074
(CEAC)
Transicao 1 3 1 91,333
(CEAC)
Transicao 1 3 2 77,674
(CEAQ)
Transicao 3 1 1 44,484
(CEAQ)
Transicao 3 1 2 96,972
(CEAQ)
Transicao 3 2 1 71,090
(CEAQ)
Transicao 3 2 2 41,221

(CEAC)
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Transigdo 3 3 1 39,818

(CEAC)

Transigado 3 3 2 32,667

(CEAC)

Transigado 1 1 1 177,958
(RIVER PARK)

Transigdo 1 1 2 167,446
(RIVER PARK)

Transigado 1 2 1 160,569
(RIVER PARK)

Transicao 1 2 2 40,550
(RIVER PARK)

Transicao 1 3 1 28,588
(RIVER PARK)

Transicao 1 3 2 23,205
(RIVER PARK)

Transicao 3 1 1 147,400
(RIVER PARK)

Transicao 3 1 2 148,667
(RIVER PARK)

Transicao 3 2 1 156,796
(RIVER PARK)

Transigdo 3 2 2 102,539
(RIVER PARK)

Transigdo 3 3 1 41,835
(RIVER PARK)

Transigdo 3 3 2 24,554

(RIVER PARK)

Fonte: elaborado pela autora (2023).

Tabela 9 - Valores médios de matéria organica obtidos durante o periodo seco. Areas de
estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park

(Aquiraz, CE)

Campanha / Transecto Parcela Réplica Matéria
Area Organica (g/Kg)
Seco 1 1 1 111,790

(COFECO)

Seco 1 1 2 113,474

(COFECO)

Seco 1 2 1 76,353

(COFECO)

Seco 1 2 2 67,862

(COFECO)

Seco 1 3 1 59,061

(COFECO)

Seco 1 3 2 34,550

(COFECO)

Seco 3 1 1 65,158

(COFECO)

Seco 3 1 2 66,986
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(COFECO)

Seco 3 2 1 46,580
(COFECO)
Seco 3 2 2 57,111
(COFECO)
Seco 3 3 1 59,917
(COFECO)
Seco 3 3 2 52,513
(COFECO)
Seco (CEAQ) 1 1 1 37,855
Seco (CEAC) 1 1 2 39,683
Seco (CEAC) 1 2 1 68,530
Seco (CEAC) 1 2 2 59,789
Campanha 3 1 3 1 61,053
(CEAQ)
Seco (CEAQ) 1 3 2 44,459
Seco (CEAQ) 3 1 1 81,052
Seco (CEACQC) 3 1 2 29,251
Seco (CEAQ) 3 2 1 66,222
Seco (CEACQC) 3 2 2 50,501
Seco (CEAQ) 3 3 1 28,491
Seco (CEACQC) 3 3 2 36,473
Seco 1 1 1 164,113
(RIVER PARK)
Seco 1 1 2 165,101
(RIVER PARK)
Seco 1 2 1 60,346
(RIVER PARK)
Seco 1 2 2 53,119
(RIVER PARK)
Seco 1 3 1 37,279
(RIVER PARK)
Seco 1 3 2 31,895
(RIVER PARK)
Seco 3 1 1 102,263
(RIVER PARK)
Seco 3 1 2 147,513
(RIVER PARK)
Seco 3 2 1 129,889
(RIVER PARK)
Seco 3 2 2 139,528
(RIVER PARK)
Seco 3 3 1 16,608
(RIVER PARK)
Seco 3 3 2 39,205

(RIVER PARK)

Fonte: elaborado pela autora (2023).
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Os resultados de umidade do solo mostram que a &rea 3 possui maior teor de
umidade e a area 2, menor teor de umidade. A area 2 possui uma topografia diferente das
demais areas de estudo, pois existe uma faixa de terra entre o rio e a vegetacdo de mangue.
Dessa forma, o contato com a agua é menor, e isso reflete na umidade do solo. Na area 3,
pudemos observar as parcelas 1, mais proximas ao rio, geralmente tem maior teor de umidade
que as parcelas 3 (Figura 11). Em geral, ndo houve muita variacdo nos teores de umidade
considerando os periodos analisados, 0 que podemos atribuir ao volume de chuva acima da

média histérica ocorrida em 2022.

Figura 11 - Teor de umidade no solo nos periodos chuvoso, seco e transi¢do. Areas de estudo:
Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park

(Aquiraz, CE)
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A quantidade de ferro reativo encontrada nos sedimentos analisados foi maior no
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Fonte: elaborado pela autora (2024).
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periodo chuvoso (830,87 umol/g) em comparacdo com o periodo seco (650,33 pmol/g). Além
disso, a area 3 possui 0 maior conteudo de ferro reativo e a area 2 0 menor conteldo. O
mesmo ocorre com as parcelas 1 em relacdo as parcelas 3. Encontramos maior quantidade de

ferro reativo nas parcelas 1 de cada area analisada quando comparado com as parcelas 3.
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Figura 12- Fe reativo (umol/g) no solo nos periodos chuvoso, seco e transi¢do. Areas de
estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park
(Aquiraz, CE)
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Ao contrario do ferro reativo, a quantidade de ferro piritico ndo variou muito entre
os periodos de chuva (436,3 umol/g), transi¢do (417,8 umol/g) e seca (433,8 umol/g). Porém,
assim como o ferro reativo, a pirita foi encontrada em maiores quantidades na area 3 e em
menores quantidades na area 2. E as parcelas 1 das areas estudadas também apresentaram
maiores proporc¢des de pirita que as parcelas 3. O teor de piritizacdo (DOP) foi maior na area
3 e menor na area 2. Esse resultado era esperado uma vez que ele é dependente das
quantidades de ferro reativo e pirita encontrados. O DOP praticamente n&o variou entre 0s

periodos de seca e transicdo, porém foi menor na estacao chuvosa.
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Figura 13- Fe piritico (umol/g) no solo nos periodos chuvoso, seco e transicdo. Areas de
estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park
(Aquiraz, CE)
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Figura 14- Teor de piritizacdo (DOP) (%) no solo nos periodos chuvoso, seco e transicao.
Areas de estudo: Al - Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento

River Park (Aquiraz, CE)

80

70

6

]

5

=]

A

]

3

=]

2

o

1

=]

o

o

B CHUVOSO
m SECO

m TRANSICAO

.
O
?',}f

N
«’BQ
‘?.

) )
«\9 «"30‘
& &

& o5
< «
v > v

¥ oow v

Fonte: elaborado pela autora (2024).

Os dados de contetdo de fosforo indicam que, nos periodos analisados, ocorreu

maior aporte de fosforo para as areas de estudo na transigdo entre a estagdo chuvosa e a seca,

e menor aporte de fésforo na seca. Quando analisamos os dados levando em conta cada area
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de estudo, a &rea 3 recebeu maior aporte de fosforo (115.661,19 mg P Kg-1 solo). A area 1
teve aporte de 98.437,74 mg P Kg-1 solo e a area 2 recebeu 97.795,43 mg P Kg-1 solo.

Figura 15 — Aporte de fésforo nos periodos chuvoso, seco e transicdo. Areas de estudo: A1l -
Cofeco (Fortaleza, CE); A2 - CEAC (Eusébio, CE); A3 - Loteamento River Park (Aquiraz,

CE)
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Realizamos uma andlise de correlacdo de Pearson (p < 0,05), onde foram
identificadas varias correlacbes significativas, tanto negativas quanto positivas, entre as
variaveis analisadas.

O teor de areia possui correlacdo fortemente negativa com diversas variaveis,
incluindo o silte-argila (-0,86), a matéria organica (-0,81) e o ferro reativo (-0,82). Isso
significa que, a medida que o teor de areia aumenta, hd uma tendéncia correspondente de
diminuicdo nas concentracBes dessas variaveis. O contetdo de silte-argila possui correlacdo
direta com o teor de matéria organica (0,85) e o ferro reativo (0,87). Isso indica que, conforme
o0 conteudo de silte-argila aumenta, ha uma tendéncia correspondente de aumento nos teores
de matéria organica e ferro reativo. Além disso, o0 teor de matéria orgénica tem correlacéo
positiva com a umidade (0,81) e o ferro reativo (0,83). Finalmente, a quantidade de ferro
piritico possui uma forte correlagdo positiva com o teor de piritizacdo (DOP) (0,90), pois o

teor de ferro piritico é utilizado para calcular o DOP.
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Figura 16 - Anélise de correlacdo de Pearson (r)
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Para identificar os principais fatores ambientais que dirigem as diferengas entre
trés areas de estudo, realizamos uma andlise de componentes principais (PCA). Inicialmente,
empregamos todos 0s componentes ambientais disponiveis. Em seguida, refinamos o
resultado em uma segunda PCA, retirando varidveis correlacionadas, conforme apresentado

na figura 17.
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Figura 17 — Analise de Componentes Principais (PCA) dos fatores ambientais
significativamente relacionados para caracterizacdo das areas de estudo. Al - Cofeco; A2 -
CEAC; A3 - River Park
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Observamos que as areas 1 e 3 apresentam correlacBes significativas com a
guantidade de matéria organica, teor de umidade, silte-argila, fésforo, ferro piritico e teor de
piritizacdo (DOP). Por outro lado, a area 2 estd correlacionada principalmente com a
salinidade e quantidade de areia. A analise de componentes principais conseguiu explicar
72,5% da variagdo observada nas amostras. O primeiro componente principal (eixo 1)
representa 55,6% da variacdo dos dados, enquanto o segundo componente principal (eixo 2)
representa 16,9%. E notavel a clara distingdo entre as amostras das areas 1 e 3 quando
comparadas com as da area 2, sugerindo distintos perfis ambientais em cada uma dessas

regides.
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7.2 Caracterizacdo bioldgica

7.2.1 Alfa diversidade

Analisamos as comunidades fungicas de 107 amostras, as quais se originaram dos
compartimentos da endosfera (36), rizosfera (35) e solo (36), todas associadas as raizes de
Rhizophora mangle em trés areas distintas de um manguezal. O sequenciamento de alto
rendimento de amplicons do gene ITS 2 resultou em 33.096.632 sequéncias brutas. Apos a
filtragem dos dados, foram obtidas 19.073.462 sequéncias de alta qualidade. O conjunto de
dados foi normalizado considerando um tamanho minimo de sequéncias por amostra,
resultando em 15.077 ASVs. Todas as amostras analisadas atingiram acima de 99% de
cobertura de Good e as curvas de rarefacdo ficaram préximas de atingir assintotas (com
excecdo da amostra A2T3P3, onde a curva ainda estava em crescimento, mas ainda assim
atingiu cobertura de 99%), demonstrando que 0 sequenciamento e a amostragem capturaram
adequadamente uma ampla diversidade de taxons dentro das amostras.

A fim de obter informacGes sobre os efeitos do compartimento, do periodo, da
area e do transecto na riqueza e na diversidade fungica, realizamos o teste de Kruskal-Wallis
(p<0,05) com os itens citados anteriormente como fator fixo separadamente. As analises
mostraram que a riqueza e diversidade alfa dos compartimentos do solo e da rizosfera séo
estatisticamente iguais, e a diversidade da endosfera é estatisticamente menor que a dos
demais compartimentos, conforme indicado pelos indices de riqueza observada, Chaol,
Shannon e Simpson (Figura 18). N&o houve diferenca significativa na riqueza e na
diversidade fungica ao analisarmos separadamente os periodos, as areas e 0s transectos.
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Figura 18: Box plots mostrando a riqueza (riqueza observada e Chaol) e diversidade alfa
(indices de Shannon e Simpson) de comunidades fangicas associadas a endosfera, rizosfera e

solo
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

7.2.2 Diversidade Filogenética

Neste estudo, foram identificados um total de 13 filos fungicos, 44 classes, 116
ordens, 261 familias e 423 géneros nas amostras estudadas. Em termos de ordens, familias e
género foram encontrados muitos td&xons com baixa abundancia, entdo optamos por apresentar
os resultados considerando apenas os tdxons, com abundancia superior a 30%. Os demais
taxons, com abundancia abaixo do critério de escolha, foram apresentados como “outros”.

Ao comparar-se 0s compartimentos, a composi¢do da endosfera foi distinta dos
outros dois compartimentos, com 0 solo e a rizosfera apresentando composicédo de filos
semelhantes. Nas amostras de solo e de rizosfera, os filos mais abundantes foram um grupo de
fungos de classificagdo ainda em divergéncia atualmente (Fungi Phy Incertae sedis; 37% e
30%), Basidiomycota (17% e 26%) e Chytridiomycota (15% e 21%). O filo Ascomycota, um
dos principais grupos de fungos, teve abundancia de 11% e 6%. J& a endosfera, apresentou
predominancia dos filos Ascomycota (81%) e Basidiomycota (18%). (Figura 19).
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Figura 19 - Distribuicdo de filos com base em sequéncias ITS2 flngicas dos compartimentos
da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das amostras se referem a:

C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Ao analisarmos os compartimentos nas diferentes estaces do ano, a endosfera foi
dominada pelos filos Ascomycota (73%, 77% e 92%, nos periodos chuvoso, transigéo e seco,
respectivamente) e Basidiomycota (27%, 22% e 7%), independentemente do periodo.

Na rizosfera, no periodo chuvoso e na seca tivemos dominancia de um grupo de
fungos sem classificacdo (33% e 30%), seqguido de Basidiomycota (25% e 24%) e
Ascomycota (14% e 11%). Na transicdo, o filo Chytridiomycota (39%) foi dominante,
seguido de grupo de fungos sem classificacdo (21%) e com o filo Ascomycota sendo
considerado raro (0,9%). No solo, observamos predominantemente um grupo de fungos sem
classificacdo (25%), Rozellomycota (22%) e Basidiomycota (21%) na estacdo chuvosa. Ja na
transicdo, observa-se um grupo de fungos sem classificacdo (34%), Chytridiomycota (26%) e
Basidiomycota (24%); e no periodo seco, um grupo de fungos sem classificacdo (52%),
Ascomycota (17%) e Chytridiomycota (12%).
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Figura 20 - Distribuicdo de filos com base em sequéncias ITS2 flngicas dos compartimentos
da endosfera, do solo e da rizosfera nos periodos chuvoso, seco e transi¢do. As letras no inicio

dos nomes das amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Considerando diferentes areas, a endosfera foi consistentemente dominada pelos
fungos Ascomycota (88%, 67% e 87% nas areas 1, 2 e 3, respectivamente) e Basidiomycota
(11%, 32% e 12%). Ja na rizosfera e no solo, a diversidade de filos foi maior e mais variavel.
Na rizosfera da area 1, os fungos ndo classificados foram mais abundantes (42%), seguidos
por Chytridiomycota (24%) e Basidiomycota (17%). Na area 2, Basidiomycota liderou (53%),
com fungos ndo classificados (35%) e Ascomycota (6%) em seguida. Na area 3,
Chytridiomycota (36%), Neocallimastigomycota (19%) e fungos ndo classificados (14%)
foram predominantes. Nos solos das areas 1 e 2, os fungos ndo classificados (57% e 30%),
Basidiomycota (10% e 32%) e Ascomycota (10% e 14%) foram os principais. No solo da area
3, Chytridiomycota (28%), fungos nédo classificados (25%) e Neocallimastigomycota (18%)

dominaram.



78

Figura 21 - Distribuicéo de filos com base em sequéncias ITS2 flngicas dos compartimentos
da endosfera, do solo e da rizosfera nas areas 1, 2 e 3. As letras no inicio dos nomes das

amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Assim como ocorreu com os filos, a composicdo da comunidade fungica entre os
trés compartimentos, em nivel de classe, foi distinta apenas na endosfera. O solo e a rizosfera
apresentaram como classes dominantes Sordariomycetes (28% e 25%) e Dothideomycetes
(21% e 27%). Ja a endosfera é composta principalmente pelas classes Eurotiomycetes (77%) e

Agaricomycetes (13%) (Figura 21).



79

Figura 22 - Distribuicdo de classes com base em sequéncias 1TS2 flngicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das

amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Considerando os compartimentos nas diferentes estagdes do ano, a endosfera foi
dominada Eurotiomycetes (80% no periodo chuvoso, 69% na transicdo e 82% na seca) e
Agaricomycetes (9%, 20% e 10%) independente da estacdo do ano. A rizosfera e o solo
tiveram como classes dominantes na estacdo chuvosa, respectivamente, Sordariomycetes
(24% e 25%), Dothideomycetes (18% e 19%) e Saccharomycetes (16% e 16%); na transicéo,
Dothideomycetes (20% e 17%) e Sordariomycetes (12% e 18%), encontramos também uma
classe sem classificacdo do filo Chytridiomycota que apresentou elevada abundancia na
rizosfera (27%) e Agaricomycetes no solo (14%). Na seca, na rizosfera e no solo foram
predominantes, respectivamente, Sordariomycetes (41% e 40%), Dothideomycetes (40% e
27%) e Saccharomycetes (4% e 10%).



Figura 23 - Distribuigdo de classes com base em sequéncias 1TS2 fungicas dos

compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das

amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Ao analisarmos 0s compartimentos nas diferentes areas, a endosfera das areas 1 e
2 foi dominada por Eurotiomycetes (75% e 76%) e Agaricomycetes (18% e 21%), e na
endosfera da area 3, Eurotiomycetes (81%) e Leotiomycetes (6%) foram prevalentes. Na

rizosfera e no solo das areas 1 e 2, as principais classes encontradas foram, respectivamente,
Dothideomycetes (40% e 33%; 21% e 30%) e Sordariomycetes (16% e 23%; 40% e 17%). Na
rizosfera e no solo da éarea 3, foi dominante Sordariomycetes (35% e 27%); além disso, uma

classe ndo identificada pertencente ao filo Chytridiomycota foi abundante na rizosfera e
Saccharomycetes (20%) no solo.



Figura 24 - Distribuig8o de classes com base em sequéncias 1TS2 fungicas dos

81

compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera nas &reas 1, 2 e 3. As letras no inicio dos

nomes das amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Em relagdo as ordens, considerando apenas os taxons dominantes com abundancia
acima de 30% para melhor visualizagdo, somente a endosfera apresentou variagdes na
composicdo taxondmica, o solo e a rizosfera apresentaram resultados semelhantes. A
endosfera € composta principalmente pelas ordens Eurotiales (58%), Microascales (17%) e

Diaporthales (12%). A rizosfera e solo apresentaram, principalmente, as ordens Pleosporales

(27% e 24%) e Mycosphaerellales (9% e 9%) e Saccharomycetales (8% e 13%).
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Figura 25 - Distribuigdo de ordens dominantes com base em sequéncias ITS2 fangicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das
amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicéo, S = seco. As ordens com menos

de 30% de abundancia relativa foram excluidas para melhorar a visualizacao
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Considerando os compartimentos nas diferentes estacfes do ano, a endosfera
apresentou, no periodo chuvoso e na seca, principalmente as ordens Eurotiales (50% e 60%),
Microascales (34% e 6%) e Diaporthales (6% e 23%); Eurotiales (66%), Microascales (11%)
e Malasseziales (9%), na transi¢cdo. No periodo chuvoso, a rizosfera foi dominada por
Pleosporales (21%), Microascales (20%) e Saccharomycetales (18%); na transi¢ao tivemos o
dominio de uma classe ndo identificada pertencente ao filo Chytridiomycota (21%),
Pleosporales (20%) e uma ordem de fungos ndo classificada (11%); e no periodo seco,
Pleosporales (40%), Mycosphaerellales (11%) e uma ordem de fungos néo classificada (7%).
Na estacdo chuvosa e na seca, destacaram-se no solo as ordens Pleosporales (18% e 35%),
Saccharomycetales (14% e 9%) e Mycosphaerellales (11% e 13%); na transicdo, observamos
a dominancia das ordens Pleosporales (17%), Saccharomycetales (16%) e Diaporthales
(13%).
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Figura 26 - Distribuigdo de ordens dominantes com base em sequéncias ITS2 fangicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das
amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicéo, S = seco. As ordens com

abundancias relativas menores que 30% foram reunidas como “Others”
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Analisando os compartimentos nas diferentes areas, a endosfera das areas 1 e 2,
encontramos, principalmente, as ordens Eurotiales (55% e 59%), Microascales (25% e 3%) e
Diaporthales (6% e 30%). A endosfera da area 3, foi dominada por Eurotiales (61%),
Microascales (22%) e Malasseziales (8%). A rizosfera da area 1, é composta por Pleosporales
(36%), Mycosphaerellales (9%) e Diaporthales (8%), na area 2, as ordens dominantes foram
Pleosporales (31%), Diaporthales (12%) e uma ordem de fungos nao classificados (11%), e na
area 3, tivemos uma ordem do filo Chytridiomycota ndo classificada (22%), Pleosporales
(14%) e Saccharomycetales (13%). No solo da area 1, encontramos predominantemente
Pleosporales (25%), Mycosphaerellales (18%) e Mycosphaerellales (18%), na area 2 tivemos
Pleosporales (30%), Diaporthales (20%) e Saccharomycetales (10%) como dominantes, e 0
solo da area 3 é composto por Saccharomycetales (25%), Pleosporales (16%) e uma ordem do

filo Chytridiomycota néo classificada (13%).



84

Figura 27 - Distribuicdo de ordens dominantes com base em sequéncias ITS2 fangicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera nas &reas 1, 2 e 3. As letras no inicio dos
nomes das amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco. As ordens

com abundancias relativas menores que 30% foram reunidas como “Others”
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Nos resultados referentes as familias dominantes, observamos 0 mesmo padréo
que os niveis taxondmicos anteriormente apresentados. Dessa forma, a endosfera apresentou
composigdo taxondmica diferente da rizosfera e do solo. A endosfera teve predominio das
familias Aspergillaceae (59%) e Halosphaeriaceae (14%). Ja a rizosfera e o solo tiveram
como principais familias, respectivamente, Saccharomycetaceae (8% e 14%),
Teratosphaeriaceae (11% e 9%) e uma familia do filo Chytridiomycota nédo classificada (8% e
8%).
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Figura 28 - Distribuigdo de familias dominantes com base em sequéncias ITS2 fungicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das

amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Considerando os compartimentos nas diferentes estacdes do ano, puderam ser
observadas algumas diferencas de composi¢ao. Em todos os periodos, na endosfera destacou-
se a familia Aspergillaceae (50 e 69%), com Halosphaeriaceae (28% e 6%) destacando-se nos
periodos chuvoso e seco; e Psathyrellaceae (8%) na transicdo. J& na rizosfera, no periodo
chuvoso encontramos, principalmente, Halosphaeriaceae (20%) e Saccharomycetaceae (17%).
A transicdo foi dominada por uma familia do filo Chytridiomycota ndo classificada (22%) e
uma familia de fungos sem classificacdo (11%). Por sua vez, na seca, foram prevalentes
Teratosphaeriaceae (17%), Clavicipitaceae, e uma familia de fungos sem classificacdo e

Hysteriaceae (com 7% cada).
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Figura 29 - Distribuigdo de familias dominantes com base em sequéncias 1TS2 fangicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera, nos periodos chuvoso, seco e transicao.
As letras no inicio dos nomes das amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicéo,

S =seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

Os resultados de diferentes compartimentos nas 3 areas de estudo mostram que a
endosfera das areas 1 e 3 sdo semelhantes, com Aspergillaceae (53% e 53%) e
Halosphaeriaceae (22% e 17%) sendo dominantes. Ja a endosfera da area 2 é composta,
principalmente, por Aspergillaceae (74%) e uma familia ndo classificada da ordem Xylariales
(4%). A rizosfera da area 1 é dominada por Teratosphaeriaceae (15%) e Halosphaeriaceae
(11%), a area 2 por uma familia de fungos sem classificacdo (12%) e Teratosphaeriaceae
(10%), e a area 3 por uma familia do filo Chytridiomycota ndo classificada (20%) e
Saccharomycetaceae (12%). O solo da éarea 1 tem como principais familias
Teratosphaeriaceae (19%) e uma familia de fungos sem classificagdo (10%), a area 2 por uma
familia ndo classificada da ordem Xylariales (23%) e Saccharomycetaceae (15%) e a area 3
por Saccharomycetaceae (20%) e por uma familia do filo Chytridiomycota ndo classificada
(11%).
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Figura 30 - Distribuigdo de familias dominantes com base em sequéncias 1TS2 fangicas dos

compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera nas &reas 1, 2 e 3. As letras no inicio dos

nomes das amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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Fonte: elaborado pela autora (2024).

mesmo padrdo dos demais niveis taxondmicos avaliados,

compartilham maior similaridade na composicdo taxondmica, sendo mais distintas da

Os resultados dos géneros dominantes mostram que 0S compartimentos seguem o

onde a rizosfera e solo

endosfera. Assim, a rizosfera e o0 solo tém como géneros principais Hortaea (13% e 8%), um

género ndo classificado do filo Chytridiomycota (8% e 4%) e Kluyveromyces (7% e 12%); e a

endosfera tem Talaromyces (69%) e um género ndo classificado da ordem Microascales (3%).
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Figura 31 - Distribuicdo de géneros dominantes com base em sequéncias ITS2 fangicas dos
compartimentos da endosfera, do solo e da rizosfera. As letras no inicio dos nomes das

amostras se referem a: C = periodo chuvoso, T = transicdo, S = seco
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RIZOSFERA g__Neodevriesiaceae_gen_Incertae_sedis
g__Nigrograna

g__Cucurbitinus g__Pannariaceae_gen_Incertae_sedis
g__Cutaneotrichosporon g__Paracremonium

g__Dinomyces g__Penicillium

Abundance

g__Dwiroopa g__Posidoniomyces

g__Exophiala g__Psathyrella
g_Fungi_gen_Incertae_sedis g__Rhizophydiomycetes_gen_Incertae_sedis
g__Gloniopsis g__Sakaguchia
g_GBS05_gen_Incertae_sedis g__Sedecimiella
g__Halosphaeriaceae_gen_Incertae_sedis g__Stypella
g__Hortaea g__Talaromyces
g__Trichoderma

g__Trichosporon

g_Inonotus
g_Kappamyces
g_Kluyveromyces g__Virgaria

: g__Xylariales_gen_Incertae_sedis

g__Zygophlyctis

g__Lignincola
g__Limnoperdon

Fonte: elaborado pela autora (2024).

Considerando os compartimentos os em diferentes periodos do ano, a endosfera
foi dominada por Talaromyces (59 - 72% nas trés areas). Outros géneros de destaque foram
Dwiroopa (8%) no chuvoso, Psathyrella (9%) na transicéo, e Lignicola (6%) na seca.

Ao longo do ano, a rizosfera foi mais variavel, apresentando Kluyveromyces
(17%) e Sedecimiella (9%) como géneros dominantes na estacdo chuvosa e alternando para
género ndo classificado do filo Chytridiomycota (21%) e Hortaea (13%) na transicéo e,
finalmente, tendo Hortaea (17%) e Gloniopsis (10%) como principais géneros no periodo
seco. Por sua vez, o solo, em geral mais semelhante & composi¢do da rizosfera, apresentou
Kluyveromyces como género dominante nas estacdes chuvosa e de transicdo para 0 periodo
seco, o qual foi substituido por Hortaea (14%), Nigrograna (8%) e Paracremonium (8%) na
seca. Outros géneros que merecem destaque no solo sdo Aspergillus (16%) na estacdo
chuvosa, e um género néo classificado do filo Chytridiomycota (10%) na transicéo.
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Durante o ano na endosfera, Talaromyces dominou em todas as estacgdes,
representando entre 59 - 72% das espécies nas trés areas. Além dele, outros géneros se
destacaram: Dwiroopa (8%) na estacdo chuvosa, Psathyrella (9%) na estacdo de transicdo e
Lignicola (6%) na estacdo seca. A rizosfera, por sua vez, apresentou uma variacdo maior. Na
estacdo chuvosa, Kluyveromyces (17%) e Sedecimiella (9%) foram os géneros predominantes.
Na estacdo de transi¢cdo, um género néo classificado do filo Chytridiomycota (21%) e Hortaea
(13%) assumiram a lideranca. No periodo seco, Hortaea (17%) e Gloniopsis (10%) foram os
mais encontrados. O solo, de forma geral, mostrou-se similar a rizosfera. Durante as estagdes
chuvosa e de transicdo, Kluyveromyces foi o género dominante. Ja na estacdo seca, este foi
substituido por Hortaea (14%), Nigrograna (8%) e Paracremonium (8%). Entre outros
géneros notaveis no solo, destacam-se Aspergillus (16%) na estacdo chuvosa e um género ndo

classificado do filo Chytridiomycota (10%) na transicao.

7.2.3 Beta Diversidade

O NMDS revelou as diferengas entre a composicdo em nivel de ASV entre 0s
compartimentos e areas de estudos. Como mostrado no detalhamento da composicao
taxonémica de filo a género, o compartimento da endosfera apresenta grande dissimilaridade
da rizosfera e do solo, independente da &rea ou periodo do ano (Figura 32).
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Figura 32- Gréfico de escalonamento multidimensional ndo métrico (NMDS) de comunidades

fungicas nos compartimentos endosfera, rizosfera e solo. A: areas de estudo (Al — Cofeco,

A2- Ceac e A3 — River Park). B: periodos chuvoso, seco e transi¢do
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De acordo com o grafico de NMDS, observamos uma clara separacdo entre as
amostras da endosfera e as amostras do solo e da rizosfera. As amostras de solo e rizosfera
estdo agrupadas proximas umas das outras, indicando uma alta similaridade em sua
composicdo microbiana. Por outro lado, as amostras da endosfera estdo todas reunidas,
sugerindo uma composi¢cdo microbiana significativamente diferente. Isso indica que as
condic@es Unicas dentro das raizes das plantas podem influenciar a comunidade microbiana de
forma diferente em comparacdo com o solo circundante.

A analise dos géneros fangicos nos compartimentos endosfera, rizosfera e solo
revelou uma distribuicdo Unica de espécies em cada ambiente. O diagrama de Venn
apresentado (figura 33) mostra as sobreposicdes e diferencas entre os géneros flngicos

encontrados em cada compartimento.

Figura 33 - Diagrama de Venn dos géneros flungicos nos compartimentos endosfera (cor

verde), rizosfera (marrom escuro) e solo (marrom claro)

RIZOSFERA

ENDOSFERA \ SOLO

count
50 100

Fonte: elaborado pela autora (2024).

Foram encontrados um total de 176, 314 e 316 géneros, na endosfera, na rizosfera
e no solo, respectivamente. Observamos que, 19 géneros (4%) foram exclusivos da endosfera,
78 géneros (18%) foram exclusivos da rizosfera, 84 géneros (20%) foram exclusivos do solo.

Além disso, identificamos 11 géneros (3%) compartilhados entre a endosfera e a rizosfera, 86
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géneros (20%) compartilhados entre a rizosfera e o solo, 7 géneros (2%) compartilhados entre
0 solo e a endosfera, e 139 géneros (33%) compartilhados entre os trés compartimentos.
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8 DISCUSSAO

Neste estudo, analisou-se a composicdo da comunidade fangica de trés
compartimentos (solo, rizosfera e endosfera) associados as raizes de Rhizophora mangle, em
trés periodos (chuvoso, transicdo e seco) de trés areas distintas (Area 1 - COFECO, Area 2 -
CEAC e Area 3 - RIVER PARK) de um manguezal sob clima semiarido. Nossos resultados
mostram que a diversidade da comunidade fangica nos compartimentos do solo e da rizosfera
é estatisticamente semelhante. A endosfera possui menor riqueza e diversidade em relacdo aos
demais compartimentos analisados. O solo e a rizosfera apresentaram resultados similares,
com diferencas apenas nas abundancias relativas de alguns taxons.

Os filos mais abundantes foram Ascomycota, Basidiomycota e Chytridiomycota,
sendo os dois Ultimos abundantes no solo e na rizosfera, e 0 primeiro muito abundante na
endosfera. A composicdo das comunidades fingicas ndo variou entre os periodos analisados.
Esse resultado amplia os grupos revelados previamente em estudos realizados em manguezais
(SIMOES et al., 2015; ZHANG; GUI; ZHANG,; LI, 2022; ZHUANG et al., 2020; ZUO et al.,
2022), onde os filos predominantes sdo Ascomycota e Basidiomycota. No entanto, é
importante ressaltar que esses estudos empregaram abordagens metodoldgicas diversas e
primers distintos, o que pode influenciar nos resultados encontrados.

Em nosso estudo, encontramos um elevado numero de tdxons sem identificacéo.
Essa descoberta evidencia o quanto ainda precisamos evoluir na identificacdo de taxons
fangicos, pois estima-se que existam entre 1,5 e 5,1 milhGes de fungos distribuidos em
diversos ecossistemas, dos quais apenas cerca de 150.000 est&o descritos (BERBEE; JAMES;
STRULLU-DERRIEN, 2017; LUCKING et al., 2021; BLACKWELL, 2011; HYDE et al.,
2020). Apesar dos avancos alcancados com os metodos de identificacdo molecular, sao
necessarios esforcos maiores para identificar e descrever tadxons potencialmente novos,
através do uso de outras abordagens, como por exemplo, andlises filogenéticas combinadas
dos genes rRNA 18S (SSU) e 28S (LSU) (TEDERSOO et al., 2020), genémica e
transcriptobmica unicelular (JONES et al., 2011; COLIN et al., 2017) e ferramentas de
visualizacdo combinada (AHRENDT et al., 2018).

Os manguezais possibilitam o estudo de uma rica diversidade de fungos, com
organismos tanto de origem marinha como terrestre. Em nosso estudo esperava-se encontrar
uma elevada abundancia de fungos marinhos (conforme a definicdo de PANG et al., 2016),
pois ha evidéncias de que em manguezais 0S microrganismos que se encontram nas partes

submersas, parcial ou totalmente conforme os ciclos das marés, sdo de origem marinha. Além
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disso, existe certa dificuldade de atribuir taxonomia a esses organismos marinhos, uma vez
que grande parcela dos estudos micol6gicos se concentra nos fungos de origem terrestre (LEE
et al., 2019). Outra dificuldade enfrentada em nossa regido de estudo (Ameérica do Sul) ¢é a
falta de pesquisas que empreguem meétodos moleculares para examinar a biodiversidade dos
fungos marinhos e a estrutura da comunidade em compartimentos diversos.

Neste estudo as classes principais foram Eurotiomycetes, Sordariomycetes e
Dothideomycetes. Estudos anteriores relataram que estes mesmos taxons foram as classes
dominantes em diferentes compartimentos em varios locais de estudo (ZHANG; GUI,;
ZHANG,; LI, 2022; PURAHONG et al., 2019; VANEGAS et al., 2019; ZUO et al., 2021,
ALZARHANI et al.,, 2019). Por exemplo, Dothideomycetes e Sordariomycetes foram
descritos como abundantes em folhas, na rizosfera e nos solos dos manguezais, e
Eurotiomycetes na rizosfera de manguezais (YAO et al., 2019; PURAHONG et al., 2019;
CHI et al., 2019; LI et al., 2022; VANEGAS et al., 2019). J& Sordariomycetes foi relatada
como classe dominante de raizes em um deserto na China (ZUO et al., 2021), e em raizes de
pantanos salgados no Reino Unido (ALZARHANI et al., 2019).

A classe Sordariomycetes tem distribuicdo universal, sendo a maioria de origem
terrestre, embora possa ser encontrada em ambientes marinhos (JONES et al., 2015). Alguns
sdo patdgenos que causam doencas em folhas, caules e raizes de diversos hospedeiros, outros
sdo endofitos de plantas (HYDE et al. 2014). Além disso, Sordariomycetes é constituida por
saprobios que realizam a decomposicdo e a ciclagem de nutrientes (JAKLITSCH;
VOGLMAYR, 2012), e algumas espécies sdo reconhecidas como importantes agentes de
controle biolégico (por exemplo, Beauveria bassiana, Trichoderma viride, T. harzianum)
(KAEWCHALI; SOYTONG; HYDE, 2009) e produtoras de metabdlitos utilizados nos ramos
da medicina e da biotecnologia (DEBBAB; ALY; PROKSCH, 2013; XU; YANG; LIN,
2014).

Dothideomycetes é a maior classe de fungos do filo Ascomycota. S&o organismos
cosmopolitas e estdo geograficamente distribuidos em diferentes ecossistemas, como
ambientes aquaticos, marinhos, terrestres e extremos, sendo fundamentais para a satude dos
ecossistemas e para a ciclagem de nutrientes devido sua atuacdo como saprobios. Em
ambientes marinhos, especialmente em manguezais, sdo saprotroficos comumente
encontrados em material lenhoso em decomposicdo, realizando a degradacdo da celulose.
Além disso, também atuam como parasitas ou simbiontes de ervas marinhas, e alguns estdo

associados as plantas como enddéfitos e outros podem ser patégenos de animais e plantas
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(SUETRONG et al., 2009; RICHARDS; JONES; LEONARD; BASS, 2012; HYDE et al.,
2013; PEM et al., 2021; OHM et al., 2012).

Ja a classe Eurotiomycetes é constituida por fungos pretos tolerantes a condi¢cfes
extremas, como altas temperaturas e hipersalinidade (GEISER; LOBUGLIO; GUEIDAN,
2015; GUNDE-CIMERMAN; ZALAR; HOOG; PLEMENITAS, 2000). Embora a maioria
das espécies seja de saprofitos, algumas espécies, devido a sua grande resisténcia, séo
patdgenas de plantas, humanos e animais (GUNDE-CIMERMAN; ZALAR; HOOG;
PLEMENITAS, 2000; GOSTINCAR; GRUBE; GUNDE-CIMERMAN, 2011). Além disso,
esses grupos estdo associados a producdo de alimentos, metabdlitos secundarios toxicos
(como aflatoxina e ocratoxina) e de uso industrial, como aditivos de alimentos, antibiéticos e
outros farmacos (GEISER; LOBUGLIO; GUEIDAN, 2015).

Com relacdo as ordens, o solo e a rizosfera foram dominados por Pleosporales, e a
endosfera por Eurotiales. Pleosporales é a maior ordem dos Dothideomycetes, com espécies
encontradas em habitats de &gua doce, marinho ou terrestre (ZHANG; CROUS; SCHOCH,;
HYDE, 2012). Pleosporales também é a maior ordem de fungos de mangue, com 133 espécies
conhecidas (DEVADATHA et al., 2021). A maioria de seus membros sdo Ssaprobios ou
parasitas de caules, folhas ou cascas de plantas mortas (KRUYS; ERIKSSON; WEDIN,
2006).

Eurotiales é uma ordem bastante diversa, que abriga géneros economicamente
importantes, como Aspergillus, Penicillium, Rasamsonia e Talaromyces (HOUBRAKEN et
al., 2020). Varias especies dessa ordem possuem relevancia para a agricultura, industria e
producdo de remédios (LI et al., 2019; ROSSMAN et al., 2016; HAN; SUN; WANG, 2022;
HOUBRAKEN; SEIFERT; SAMSON, 2019; FRISVAD et al., 2018). Além disso, algumas
espécies possuem propriedades como deterioracdo de alimentos, producdo de micotoxinas,
patdgenos humanos e contaminantes (FRISVAD et al., 2018; FRISVAD et al.,, 2019;
SAMSON, 2019; BRULE et al., 2020). Eurotiales também possui algumas espécies
xerofilicas, halofilicas e halotolerantes, como por exemplo, Aspergillus niger, Aspergillus
sydowii e Hortaea werneckii (GUNDE-CIMERMAN; RAMOS; PLEMENITAS, 2009).

Com relacdo as familias dominantes, encontramos principalmente Aspergillaceae
na endosfera, e Saccharomycetaceae e Teratosphaeriaceae, no solo e na rizosfera. Quanto aos
géneros dominantes, observamos a prevaléncia de Hortaea no solo e na rizosfera, e
Talaromyces na endosfera.

Ao compararmos as areas de estudo, observamos que as areas 1 e 3 sdo mais

semelhantes em suas caracteristicas abidticas do que a area 2. A area 2 se destaca por possuir
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uma faixa de areia entre o rio e 0 manguezal, criando uma topografia diferente das outras
areas. Essa diferenca topografica parece influenciar fatores como a umidade, salinidade do
solo e disponibilidade de nutrientes. No entanto, apesar das diferencas nas caracteristicas
abioticas, ndo observamos uma correspondéncia direta com as comunidades fungicas. 1sso
sugere que outros fatores, como interacBes bidticas (como competicdo, predacdo e
mutualismo) e fatores histéricos (como dispersdo e colonizacao), também desempenham um
papel importante na estruturacdo das comunidades fungicas nessas areas (DUMBRELL et al.
2011; DE VRIES et al., 2012; KIVLIN; HAWKES, 2016).

Nossas hipdteses sugeriam diferencas na diversidade e riqueza fungica entre os
compartimentos estudados, associadas a area de estudo e as caracteristicas ambientais,
especificamente salinidade e teor de fdésforo. Esperdvamos que o solo apresentasse maior
diversidade e riqueza fungica, com uma reducdo gradativa na rizosfera e na endosfera. No
entanto, nossas descobertas ndo confirmaram totalmente essas hipoteses. Tanto o solo quanto
a rizosfera exibiram riqueza e diversidade flngica estatisticamente semelhantes, com
diferencas observadas apenas na endosfera. Além disso, mesmo com diferencas na salinidade
e no teor de fosforo, as areas 1 e 3 sdo consideradas semelhantes entre si. E importante
ressaltar que a caracterizacao das variaveis fisicas e quimicas ocorreu com amostras de solo.
Portanto, a partir delas tecemos consideracGes a respeito das diferentes areas de estudo e
periodos de amostragem, as quais ndo devem ser estendidas a comparacdo entre
compartimentos.

A andlise de componentes principais (PCA) nos revelou as principais
caracteristicas ambientais que diferenciam as areas de estudo. Nas areas 1 e 3, a quantidade de
matéria organica, teor de umidade, silte-argila, fosforo, ferro piritico e teor de piritizacdo
destacaram-se como principais fatores, enquanto a area 2 foi associada com salinidade e
quantidade de areia.

Diversos fatores bidticos e abidticos tém sido apontados como influéncias para a
diversidade e a composicdo da comunidade fungica, incluindo fatores ligados a diversidade,
identidade e caracteristicas das plantas (COMAS; CALLAHAN; MIDFORD, 2014;
TEDERSOO et al., 2015; KIVLIN; HAWKES, 2016), caracteristicas do solo, como pH,
salinidade e umidade (DUMBRELL et al., 2010; TEDERSOO et al., 2014; VANEGAS et al.,
2019), varidveis climéticas, como variages sazonais e precipitagdo (DUMBRELL et al.,
2011; DE VRIES et al., 2012; COTTON et al., 2015; KIVLIN; HAWKES, 2016;),

proveniéncia da amostra (se adquirida na superficie ou submersa, da rizosfera ou fora dela)
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(SIMOES et al., 2015) e o compartimento analisado das plantas (por exemplo, solo, rizosfera,
endosfera, filosfera) (LOGANATHACHETTI et al., 2017).

Entretanto, esses estudos analisaram diferentes ambientes com condi¢des distintas
(por exemplo, diferentes escalas espaciais, temporais, ecossistemas, etc.). Dessa forma, as
variaveis encontradas como influentes em um estudo muitas vezes ndo sdo significativas em
outros estudos similares, ou seja, ndo sdo generalizaveis. Assim, mesmo mudancgas sutis nas
variaveis abidticas podem modificar as interacdes entre as espécies levando a alteracGes de
diversidade e composicdo (ALZARHANI, et al., 2019).

Dessa maneira, nossos resultados, juntamente com estudos anteriores realizados
em manguezais (SIMC)ES et al., 2015; LOGANATHACHETTI; POOSAKKANNU,;
MUTHURAMAN, 2017) e em outros ecossistemas (ALZARHANI, et al., 2019), indicam que
as caracteristicas especificas do local, como o ambiente fisico, quimico e bioldgico, podem
ser 0s maiores preditores na selecdo das comunidades flngicas associadas as raizes de um
ecossistema.

Nossos resultados contrastaram com estudos realizados anteriormente no
manguezal, onde a diversidade flngica da rizosfera foi maior do que a do solo (SIMOES et
al., 2015), e a diversidade do solo foi maior do que a das raizes e da rizosfera
(LOGANATHACHETTI; POOSAKKANNU; MUTHURAMAN, 2017). Além disso, em
diferentes ambientes, a diversidade fangica foi maior no solo do que na rizosfera (SMIT et al.,
1999; GOMES et al., 2003). A diferenca nas metodologias utilizadas nos estudos e as
caracteristicas especificas de cada area podem ser as possiveis razBes para resultados
contrastantes. Por sua vez, a composi¢do da endosfera foi muito conservada entre as areas ao
longo do ano.

Observamos também uma tendéncia da composi¢do fungica ser mais conservada
tanto no periodo chuvoso quanto no seco, e mais variavel na transicdo entre esses dois
periodos. Isso indica que as mudancas sazonais ocorridas no ambiente podem influenciar as
interacdes ecologicas entre diferentes espécies fungicas, levando a mudancas na composi¢édo
da comunidade. Dessa forma, essas mudangas sazonais podem representar perturbacgdes que
afetam a comunidade fangica, resultando em uma maior variabilidade na composicéo fungica
durante esses periodos de transi¢do. Esses resultados sugerem gque pode ocorrer uma interagao
complexa entre fatores ambientais sazonais, adaptacdo das espécies e interacfes ecoldgicas na
comunidade fungica do manguezal (DUMBRELL et al. 2011; DE VRIES et al., 2012;
KIVLIN; HAWKES, 2016).
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O avanco dos métodos moleculares tem contribuido de forma significativa para a
nossa compreensao de como as comunidades fangicas associadas as raizes sao moldadas pelo
ambiente (DUMBRELL et al., 2010; PEAY; GARBELOTTO; BRUNS, 2010; DUMBRELL
etal., 2011; COTTON et al., 2015).

E amplamente observado que os exsudatos das raizes, como &cidos organicos e
compostos inorganicos, aumentam a atividade microbiana, a diversidade e a atividade
enzimatica, modificando as propriedades fisico-quimicas do solo e os substratos disponiveis
para 0s microrganismos. Esse fendmeno, conhecido como "efeito rizosférico™, varia de acordo
com as plantas hospedeiras, o solo e condi¢cbes ambientais, como pH, umidade e
disponibilidade de nutrientes (BRZOSTEK; GRECO; DRAKE; FINZI, 2013; ZHANG et al.,
2014; KANDELER et al., 2002; RENGEL; MARSCHNER, 2005). No entanto, o efeito
rizosférico nem sempre aparenta ser benéfico devido a intensa competicao por nutrientes entre
plantas e microrganismos, especialmente em ambientes adversos e pobres em nutrientes
(SAN-AN et al., 2014; PRIHA; HALLANTIE; SMOLANDER, 1999), como 0s manguezais
(ALONGI, 2018). Em nosso estudo, pode-se perceber uma forte selecdo de fungos que
habitam a endosfera, com riqueza e diversidade diminuindo no sentido solo-rizosfera-
endosfera, confirmando a forte competicéo e consequente sele¢cdo que ocorre nesse continuum
e atuacdo do efeito rizosférico. Se tivéssemos incluido em nosso estudo, sedimentos de
manguezal desprovidos de vegetacdo, seria possivel estudar melhor tal efeito.

A menor diversidade de fungos que encontramos em nosso estudo no
compartimento da endosfera, em comparagdo com o solo e a rizosfera, foi semelhante aquela
observada em outros estudos realizados com raizes de manguezal (ZHUANG et al., 2020) e
raiz de Arabidopsis (EDWARDS et al., 2015). Isso sugere que o ambiente ao redor da
superficie das raizes (conhecido como rizoplano) desempenha um papel ativo na selecdo dos
micrdbios que podem entrar na raiz. Ele atua como um filtro, permitindo a entrada de certos
micrébios enquanto exclui outros. Como resultado dessa selegdo, a diversidade microbiana na
raiz pode ser reduzida, pois apenas determinadas espécies sdo capazes de colonizar com
sucesso esse ambiente especifico (EDWARDS et al., 2015; BULGARELLI et al., 2012;
LUNDBERG et al., 2012).

Portanto, concluimos que, em nosso estudo, a sele¢do das assembléias fungicas na
endosfera pode ter sido influenciada por fatores como as condi¢cbes ambientais locais
juntamente com a competicdo por nutrientes entre 0s microrganismos. Além disso,
aparentemente tivemos o rizoplano atuando como um filtro seletivo, moldando a composic¢ao

das comunidades fungicas a partir do solo e rizosfera em direcdo a endosfera. Esse resultado é
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importante e deve ser considerado em estratégias futuras de manipulacéo e bioprospeccdo das
assembleias fungicas de manguezais para acdes de restauracdo ou biorremediacdo. Dessa
forma, a depender da estratégia escolhida, deve-se focar no solo (que abriga a mesma
composicao da rizosfera) ou na endosfera.

Quéo diferentes em termos funcionais os microrganismos que habitam essas duas
porcbes sdo também é outra pergunta importante para saber-se qual compartimento abriga
mais taxons que contribuem para o crescimento e estabelecimento das plantas de mangue 0s
quais possam ser estimulados ou manipulados visando melhorar as estratégias de restauracédo

de manguezais.
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9 CONSIDERACOES FINAIS

Nesse estudo, fornecemos a descri¢cdo e uma analise abrangente da diversidade e
composicdo fangica nos compartimentos associados as raizes de Rhizophora mangle (solo,
rizosfera e endosfera) em trés &reas distintas de um manguezal. Nossas observacoes revelaram
que a diversidade e composicdo de fungos variam entre os diferentes compartimentos
estudados. Encontramos semelhancas entre o solo e a rizosfera, enquanto a endosfera
apresentou composicdo e diversidade distintas. Nos também identificamos uma influéncia
significativa das caracteristicas ambientais locais na estrutura das comunidades fungicas.

Os achados desse trabalho destacam ainda uma tendéncia na composicao fungica
dos manguezais em resposta as mudancas sazonais. Notamos uma maior conservacdo da
composicao flngica durante os periodos chuvoso e seco, com maior variabilidade observada
durante a transicdo entre esses periodos. 1sso sugere que as variagcdes sazonais no ambiente
podem desempenhar um papel crucial nas interacdes ecoldgicas entre as espécies fungicas,
resultando em mudancas na composicdo da comunidade ao longo do tempo.

Esses resultados mostram a complexidade dos ecossistemas manguezais e
ressaltam a importancia de considerar fatores ambientais especificos ao estudar a ecologia
fangica. Apesar dos desafios na identificacdo taxondmica, nosso estudo contribui para um
melhor entendimento da diversidade fingica nos manguezais e destaca a necessidade continua
de pesquisas para elucidar os padrGes e processos que regem esses importantes ecossistemas
costeiros.

Os resultados deste estudo sobre a diversidade e composicdo fungica nos
manguezais oferecem insights valiosos que podem ser aplicados em diversas estratégias de
conservacdo desses ecossistemas costeiros. A identificacdo de areas prioritarias para
conservacdo, o monitoramento ambiental baseado em mudancas na comunidade fangica, a
integracdo dessas descobertas em projetos de restauracdo e reabilitacdo, destacando a
importancia de considerar 0s aspectos sazonais na gestdo e conservacao desses ecossistemas,
bem como a sensibilizacdo das comunidades locais e a integragdo com planos de gestdo
costeira sdo algumas das formas pelas quais nossos resultados podem ser utilizados para
promover a conservagdo dos manguezais.

Ao reconhecer a importancia dos microrganismos fungicos nos manguezais e sua
relacdo com a salde e resiliéncia desses ecossistemas, podemos fortalecer as iniciativas de
conservacdo e garantir a sustentabilidade desses ambientes Unicos e essenciais para a

biodiversidade e o bem-estar humano.
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10 CONCLUSAO

Neste estudo, investigamos a diversidade e composicdo fuangica nos
compartimentos associados as raizes de Rhizophora mangle em diferentes areas de um
manguezal, observando variagGes significativas entre os compartimentos e influéncias das
caracteristicas ambientais locais. Destacamos também o efeito das mudangas sazonais na
composicao fungica, evidenciando a complexidade dindmica dos ecossistemas manguezais.

Nossos resultados fornecem percepgdes valiosas que podem ser aplicadas em
estratégias de conservacdo, monitoramento ambiental, projetos de restauragdo e reabilitacdo,
bem como na gestdo e conservagédo desses ecossistemas. Ao tomar consciéncia da importancia
crucial dos microrganismos fungicos na manutencdo da salde e resiliéncia dos manguezais,
principalmente diante do cenario atual de mudancas climaticas, podemos fortalecer as
iniciativas de conservacao e garantir a sustentabilidade desses ambientes essenciais para todas
as formas de vida.

Portanto, este estudo contribui para um melhor entendimento da ecologia fungica
nos manguezais, ressaltando a necessidade continua de pesquisa e a¢des de conservagdo para
proteger esses ecossistemas unicos e vitais. Ao integrar esses conhecimentos em estratégias de
gestdo costeira e conscientizacdo publica, podemos promover efetivamente a conservacdo dos

manguezais e garantir seu papel crucial na sustentabilidade ambiental global.
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Apéndice A: Dados brutos (salinidade e pH)

APENDICE

120

PERIODO |AREA|TRANSECTO | PARCELA | COMPARTIMENTO |AMOSTRA| ID |REPLICA|SALINIDADE pH
CHUVOSO 1 1 1/SOLO AlT1P1 C1S 1 25 7,39
CHUVOSO 1 1 1{SOLO AlT1P1 C1S 1 25 7,51
CHUVOSO 1 1 1/SOLO AlT1P1 C1S 1 7,73
CHUVOSO 1 1 3|/SOLO Al1T1P3 C3S 1 25 7,44
CHUVOSO 1 1 3|SOLO AlT1P3 C3S 1 25 7,68
CHUVOSO 1 1 3|SOLO AlT1P3 C3S 1 7,19
CHUVOSO 1 3 1/SOLO AlT3P1 C4S 1 25 6,76
CHUVOSO 1 3 1/SOLO AlT3P1 C4S 1 25 6,77
CHUVOSO 1 3 1{SOLO AlT3P1 C4S 1 7,23
CHUVOSO 1 3 3/SOLO Al1T3P3 C6S 1 25 6,82
CHUVOSO 1 3 3/SOLO Al1T3P3 C6S 1 26 7,03
CHUVOSO 1 3 3|SOLO Al1T3P3 C6S 1 7,21
CHUVOSO 2 1 1{SOLO A2T1P1 C7S 1 20 7,76
CHUVOSO 2 1 1{SOLO A2T1P1 C7S 1 20 7,59
CHUVOSO 2 1 1{SOLO A2T1P1 C7S 1 7,96
CHUVOSO 2 1 3|SOLO A2T1P3 C9S 1 16 7,73
CHUVOSO 2 1 3|SOLO A2T1P3 C9S 1 15 7,22
CHUVOSO 2 1 3|SOLO A2T1P3 C9S 1 5,85
CHUVOSO 2 3 1/SOLO A2T3P1 C10S 1 16 5,49
CHUVOSO 2 3 1/SOLO A2T3P1 C10S 1 17 5,78
CHUVOSO 2 3 1/SOLO A2T3P1 C10S 1 6,90
CHUVOSO 2 3 3|/SOLO A2T3P3 C12S 1 15 6,88
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CHUVOSO 2 3 3|/SOLO A2T3P3 C12S 1 18 6,76
CHUVOSO 2 3 3|/SOLO A2T3P3 C12S 1 7,22
CHUVOSO 3 1 1/SOLO A3T1P1 C13S 1 4 7,46
CHUVOSO 3 1 1/SOLO A3T1P1 C13S 1 4 6,92
CHUVOSO 3 1 1{SOLO A3T1P1 C13S 1 6,93
CHUVOSO 3 1 3|SOLO A3T1P3 C15S 1 1 7,46
CHUVOSO 3 1 3|SOLO A3T1P3 C15S 1 5 6,68
CHUVOSO 3 1 3|SOLO A3T1P3 C15S 1 6,63
CHUVOSO 3 3 1{SOLO A3T3P1 C16S 1 4 6,28
CHUVOSO 3 3 1{SOLO A3T3P1 C16S 1 3 6,52
CHUVOSO 3 3 1/SOLO A3T3P1 C16S 1 7,18
CHUVOSO 3 3 3|/SOLO A3T3P3 C18S 1 5 5,16
CHUVOSO 3 3 3|/SOLO A3T3P3 C18S 1 4 7,46
CHUVOSO 3 3 3/SOLO A3T3P3 C18S 1 6,99
TRANSICAO 1 1 1/SOLO AlT1P1 T1S 1 29 7,39
TRANSICAO 1 1 1/SOLO AlT1P1 T1S 1 30 7,51
TRANSICAO 1 1 1{SOLO AlT1P1 T1S 1 7,73
TRANSICAO 1 1 3|SOLO AlT1P3 T3S 1 30 7,44
TRANSICAO 1 1 3|SOLO AlT1P3 T3S 1 30 7,68
TRANSICAO 1 1 3|SOLO AlT1P3 T3S 1 7,19
TRANSICAO 1 3 1{SOLO AlT3P1 T4S 1 30 6,76
TRANSICAO 1 3 1{SOLO AlT3P1 T4S 1 31 6,77
TRANSICAO 1 3 1/SOLO Al1T3P1 T4S 1 7,23
TRANSICAO 1 3 3/SOLO Al1T3P3 T6S 1 30 6,82
TRANSICAO 1 3 3/SOLO Al1T3P3 T6S 1 30 7,03
TRANSICAO 1 3 3/SOLO Al1T3P3 T6S 1 7,21
TRANSICAO 2 1 1/SOLO A2T1P1 T7S 1 30 7,76
TRANSICAO 2 1 1/SOLO A2T1P1 T7S 1 29 7,59
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TRANSICAO 2 1 1/SOLO A2T1P1 T7S 1 7,96
TRANSICAO 2 1 3|/SOLO A2T1P3 T9S 1 30 7,73
TRANSICAO 2 1 3|/SOLO A2T1P3 T9S 1 29 7,22
TRANSICAO 2 1 3|/SOLO A2T1P3 T9S 1 5,85
TRANSICAO 2 3 1{SOLO A2T3P1 T10S 1 28 5,49
TRANSICAO 2 3 1{SOLO A2T3P1 T10S 1 30 5,78
TRANSICAO 2 3 1{SOLO A2T3P1 T10S 1 6,90
TRANSICAO 2 3 3|SOLO A2T3P3 T12S 1 31 6,88
TRANSICAO 2 3 3|SOLO A2T3P3 T12S 1 31 6,76
TRANSICAO 2 3 3|SOLO A2T3P3 T12S 1 7,22
TRANSICAO 3 1 1/SOLO A3T1P1 T13S 1 20 7,46
TRANSICAO 3 1 1/SOLO A3T1P1 T13S 1 19 6,92
TRANSICAO 3 1 1/SOLO A3T1P1 T13S 1 6,93
TRANSICAO 3 1 3/SOLO A3T1P3 T15S 1 15 7,46
TRANSICAO 3 1 3/SOLO A3T1P3 T15S 1 15 6,68
TRANSICAO 3 1 3/SOLO A3T1P3 T15S 1 6,63
TRANSICAO 3 3 1{SOLO A3T3P1 T16S 1 17 6,28
TRANSICAO 3 3 1{SOLO A3T3P1 T16S 1 18 6,52
TRANSICAO 3 3 1{SOLO A3T3P1 T16S 1 7,18
TRANSICAO 3 3 3|SOLO A3T3P3 T18S 1 18 5,16
TRANSICAO 3 3 3|SOLO A3T3P3 T18S 1 17 7,46
TRANSICAO 3 3 3|SOLO A3T3P3 T18S 1 6,99
SECO 1 1 1/SOLO AlT1P1 S1S 1 32 7,39
SECO 1 1 1/SOLO AlT1P1 S1S 1 35 7,51
SECO 1 1 1/SOLO AlT1P1 S1S 1 7,73
SECO 1 1 3/SOLO Al1T1P3 S3S 1 35 7,44
SECO 1 1 3/SOLO Al1T1P3 S3S 1 33 7,68
SECO 1 1 3|/SOLO Al1TI1P3 S3S 1 7,19
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SECO 1 3 1/SOLO AlT3P1 S4S 1 31 6,76
SECO 1 3 1/SOLO AlT3P1 S4S 1 32 6,77
SECO 1 3 1/SOLO AlT3P1 S4S 1 7,23
SECO 1 3 3|/SOLO Al1T3P3 S6S 1 30 6,82
SECO 1 3 3|SOLO Al1T3P3 S6S 1 28 7,03
SECO 1 3 3|SOLO AlT3P3 S6S 1 7,21
SECO 2 1 1{SOLO A2T1P1 S7S 1 29 7,76
SECO 2 1 1{SOLO A2T1P1 S7S 1 29 7,59
SECO 2 1 1{SOLO A2T1P1 S7S 1 7,96
SECO 2 1 3|SOLO A2T1P3 S9S 1 35 7,73
SECO 2 1 3|/SOLO A2T1P3 S9S 1 35 7,22
SECO 2 1 3|/SOLO A2T1P3 S9S 1 5,85
SECO 2 3 1/SOLO A2T3P1 S10S 1 37 5,49
SECO 2 3 1/SOLO A2T3P1 S10S 1 38 5,78
SECO 2 3 1/SOLO A2T3P1 S10S 1 6,90
SECO 2 3 3/SOLO A2T3P3 S12S 1 40 6,88
SECO 2 3 3|SOLO A2T3P3 S12S 1 36 6,76
SECO 2 3 3|SOLO A2T3P3 S12S 1 7,22
SECO 3 1 1{SOLO A3T1P1 S13S 1 35 7,46
SECO 3 1 1{SOLO A3T1P1 S13S 1 32 6,92
SECO 3 1 1{SOLO A3T1P1 S13S 1 6,93
SECO 3 1 3|SOLO A3T1P3 S15S 1 12 7,46
SECO 3 1 3/SOLO A3T1P3 S15S 1 25 6,68
SECO 3 1 3/SOLO A3T1P3 S15S 1 6,63
SECO 3 3 1/SOLO A3T3P1 S16S 1 33 6,28
SECO 3 3 1/SOLO A3T3P1 S16S 1 33 6,52
SECO 3 3 1/SOLO A3T3P1 S16S 1 7,18
SECO 3 3 3|/SOLO A3T3P3 S18S 1 25 5,16
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SECO 3 3 3|/SOLO A3T3P3 S18S 1 29 7,46
SECO 3 3 3|/SOLO A3T3P3 S18S 1 6,99
CHUVOSO 1 1 1| ENDOSFERA AlT1P1 ClE 1 25
CHUVOSO 1 1 1| ENDOSFERA AlT1P1 ClE 1 25
CHUVOSO 1 1 1|ENDOSFERA AlT1P1 ClE 1

CHUVOSO 1 1 3| ENDOSFERA AlT1P3 C3E 1 25
CHUVOSO 1 1 3| ENDOSFERA AlT1P3 C3E 1 25
CHUVOSO 1 1 3| ENDOSFERA AlT1P3 C3E 1

CHUVOSO 1 3 1|ENDOSFERA AlT3P1 CAE 1 25
CHUVOSO 1 3 1|ENDOSFERA AlT3P1 CAE 1 25
CHUVOSO 1 3 1| ENDOSFERA AlT3P1 C4AE 1

CHUVOSO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 C6E 1 25
CHUVOSO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 C6E 1 26
CHUVOSO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 C6E 1

CHUVOSO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 CT7E 1 20
CHUVOSO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 CT7E 1 20
CHUVOSO 2 1 1|ENDOSFERA A2T1P1 CT7E 1

CHUVOSO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 C9E 1 16
CHUVOSO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 C9E 1 15
CHUVOSO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 C9E 1

CHUVOSO 2 3 1|ENDOSFERA A2T3P1 C10E 1 16
CHUVOSO 2 3 1|ENDOSFERA A2T3P1 C10E 1 17
CHUVOSO 2 3 1| ENDOSFERA A2T3P1 CI10E 1

CHUVOSO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 Cl12E 1 15
CHUVOSO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 Cl12E 1 18
CHUVOSO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 Cl12E 1

CHUVOSO 3 1 1| ENDOSFERA A3T1P1 C13E 1 4
CHUVOSO 3 1 1| ENDOSFERA A3T1P1 C13E 1 4
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CHUVOSO 3 1 1| ENDOSFERA A3T1P1 C13E 1
CHUVOSO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 C15E 1 1
CHUVOSO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 C15E 1 5
CHUVOSO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 C15E 1
CHUVOSO 3 3 1|ENDOSFERA A3T3P1 Cl6E 1 4
CHUVOSO 3 3 1|ENDOSFERA A3T3P1 Cl6E 1 3
CHUVOSO 3 3 1|ENDOSFERA A3T3P1 Cl6E 1
CHUVOSO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 C18E 1 5
CHUVOSO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 C18E 1 4
CHUVOSO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 C18E 1
TRANSICAO 1 1 1| ENDOSFERA AlT1P1 T1E 1 29
TRANSICAO 1 1 1| ENDOSFERA AlT1P1 T1E 1 30
TRANSICAO 1 1 1| ENDOSFERA AlT1P1 T1E 1
TRANSICAO 1 1 3| ENDOSFERA Al1T1P3 T3E 1 30
TRANSICAO 1 1 3| ENDOSFERA Al1T1P3 T3E 1 30
TRANSICAO 1 1 3| ENDOSFERA Al1T1P3 T3E 1
TRANSICAO 1 3 1|ENDOSFERA AlT3P1 T4E 1 30
TRANSICAO 1 3 1|ENDOSFERA AlT3P1 TAE 1 31
TRANSICAO 1 3 1| ENDOSFERA AlT3P1 TAE 1
TRANSICAO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 T6E 1 30
TRANSICAO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 T6E 1 30
TRANSICAO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 T6E 1
TRANSICAO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 T7E 1 30
TRANSICAO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 T7E 1 29
TRANSICAO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 T7E 1
TRANSICAO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 T9E 1 30
TRANSICAO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 T9E 1 29
TRANSICAO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 T9E 1
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TRANSICAO 2 3 1| ENDOSFERA A2T3P1 T10E 1 28
TRANSICAO 2 3 1| ENDOSFERA A2T3P1 T10E 1 30
TRANSICAO 2 3 1| ENDOSFERA A2T3P1 T10E 1
TRANSICAO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 T12E 1 31
TRANSICAO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 T12E 1 31
TRANSICAO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 T12E 1
TRANSICAO 3 1 1|ENDOSFERA A3T1P1 T13E 1 20
TRANSICAO 3 1 1|ENDOSFERA A3T1P1 T13E 1 19
TRANSICAO 3 1 1|ENDOSFERA A3T1P1 T13E 1
TRANSICAO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 T15E 1 15
TRANSICAO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 T15E 1 15
TRANSICAO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 T15E 1
TRANSICAO 3 3 1| ENDOSFERA A3T3P1 T16E 1 17
TRANSICAO 3 3 1| ENDOSFERA A3T3P1 T16E 1 18
TRANSICAO 3 3 1| ENDOSFERA A3T3P1 T16E 1
TRANSICAO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 T18E 1 18
TRANSICAO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 T18E 1 17
TRANSICAO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 T18E 1
SECO 1 1 1|ENDOSFERA AlT1P1 S1E 1 32
SECO 1 1 1|ENDOSFERA AlT1P1 S1E 1 35
SECO 1 1 1| ENDOSFERA AlT1P1 S1E 1
SECO 1 1 3| ENDOSFERA AlT1P3 S3E 1 35
SECO 1 1 3| ENDOSFERA Al1T1P3 S3E 1 33
SECO 1 1 3| ENDOSFERA Al1T1P3 S3E 1
SECO 1 3 1| ENDOSFERA Al1T3P1 S4E 1 31
SECO 1 3 1| ENDOSFERA Al1T3P1 S4E 1 32
SECO 1 3 1| ENDOSFERA Al1T3P1 S4E 1
SECO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 S6E 1 30
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SECO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 S6E 1 28
SECO 1 3 3| ENDOSFERA Al1T3P3 S6E 1
SECO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 STE 1 29
SECO 2 1 1| ENDOSFERA A2T1P1 STE 1 29
SECO 2 1 1|ENDOSFERA A2T1P1 STE 1
SECO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 S9E 1 35
SECO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 S9E 1 35
SECO 2 1 3| ENDOSFERA A2T1P3 S9E 1
SECO 2 3 1|ENDOSFERA A2T3P1 S10E 1 37
SECO 2 3 1|ENDOSFERA A2T3P1 S10E 1 38
SECO 2 3 1| ENDOSFERA A2T3P1 S10E 1
SECO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 S12E 1 40
SECO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 S12E 1 36
SECO 2 3 3| ENDOSFERA A2T3P3 S12E 1
SECO 3 1 1| ENDOSFERA A3T1P1 S13E 1 35
SECO 3 1 1| ENDOSFERA A3T1P1 S13E 1 32
SECO 3 1 1|ENDOSFERA A3T1P1 S13E 1
SECO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 S15E 1 12
SECO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 S15E 1 25
SECO 3 1 3| ENDOSFERA A3T1P3 S15E 1
SECO 3 3 1|ENDOSFERA A3T3P1 S16E 1 33
SECO 3 3 1|ENDOSFERA A3T3P1 S16E 1 33
SECO 3 3 1| ENDOSFERA A3T3P1 S16E 1
SECO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 S18E 1 25
SECO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 S18E 1 29
SECO 3 3 3| ENDOSFERA A3T3P3 S18E 1
CHUVOSO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 CIR 1 25
CHUVOSO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 CIR 1 25
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CHUVOSO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 CIR 1
CHUVOSO 1 1 3 |RIZOSFERA Al1TI1P3 C3R 1 25
CHUVOSO 1 1 3 |RIZOSFERA Al1TI1P3 C3R 1 25
CHUVOSO 1 1 3 |RIZOSFERA Al1TI1P3 C3R 1
CHUVOSO 1 3 1|RIZOSFERA AlT3P1 C4R 1 25
CHUVOSO 1 3 1|RIZOSFERA AlT3P1 C4R 1 25
CHUVOSO 1 3 1|RIZOSFERA AlT3P1 C4R 1
CHUVOSO 1 3 3| RIZOSFERA Al1T3P3 C6R 1 25
CHUVOSO 1 3 3| RIZOSFERA Al1T3P3 C6R 1 26
CHUVOSO 1 3 3| RIZOSFERA Al1T3P3 C6R 1
CHUVOSO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 C7R 1 20
CHUVOSO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 C7R 1 20
CHUVOSO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 C7R 1
CHUVOSO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 CO9R 1 16
CHUVOSO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 CO9R 1 15
CHUVOSO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 CO9R 1
CHUVOSO 2 3 1|RIZOSFERA A2T3P1 C10R 1 16
CHUVOSO 2 3 1|RIZOSFERA A2T3P1 CI10R 1 17
CHUVOSO 2 3 1|RIZOSFERA A2T3P1 CI10R 1
CHUVOSO 2 3 3| RIZOSFERA A2T3P3 C12R 1 15
CHUVOSO 2 3 3| RIZOSFERA A2T3P3 C12R 1 18
CHUVOSO 2 3 3| RIZOSFERA A2T3P3 C12R 1
CHUVOSO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 C13R 1 4
CHUVOSO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 C13R 1 4
CHUVOSO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 C13R 1
CHUVOSO 3 1 3 |RIZOSFERA A3T1P3 C15R 1 1
CHUVOSO 3 1 3 |RIZOSFERA A3T1P3 C15R 1 5
CHUVOSO 3 1 3 |RIZOSFERA A3T1P3 C15R 1
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CHUVOSO 3 3 1| RIZOSFERA A3T3P1 Cl16R 1 4
CHUVOSO 3 3 1| RIZOSFERA A3T3P1 Cl16R 1 3
CHUVOSO 3 3 1| RIZOSFERA A3T3P1 Cl16R 1
CHUVOSO 3 3 3 |RIZOSFERA A3T3P3 C18R 1 5
CHUVOSO 3 3 3| RIZOSFERA A3T3P3 C18R 1 4
CHUVOSO 3 3 3| RIZOSFERA A3T3P3 C18R 1
TRANSICAO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 TI1R 1 29
TRANSICAO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 TI1R 1 30
TRANSICAO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 TI1R 1
TRANSICAO 1 1 3| RIZOSFERA AlT1P3 T3R 1 30
TRANSICAO 1 1 3 |RIZOSFERA Al1T1P3 T3R 1 30
TRANSICAO 1 1 3 |RIZOSFERA Al1T1P3 T3R 1
TRANSICAO 1 3 1| RIZOSFERA AlT3P1 T4R 1 30
TRANSICAO 1 3 1| RIZOSFERA AlT3P1 T4R 1 31
TRANSICAO 1 3 1| RIZOSFERA AlT3P1 T4R 1
TRANSICAO 1 3 3 |RIZOSFERA Al1T3P3 T6R 1 30
TRANSICAO 1 3 3| RIZOSFERA Al1T3P3 T6R 1 30
TRANSICAO 1 3 3| RIZOSFERA Al1T3P3 T6R 1
TRANSICAO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 T7R 1 30
TRANSICAO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 T7R 1 29
TRANSICAO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 T7R 1
TRANSICAO 2 1 3| RIZOSFERA A2T1P3 T9R 1 30
TRANSICAO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 T9R 1 29
TRANSICAO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 T9R 1
TRANSICAO 2 3 1| RIZOSFERA A2T3P1 T10R 1 28
TRANSICAO 2 3 1| RIZOSFERA A2T3P1 T10R 1 30
TRANSICAO 2 3 1| RIZOSFERA A2T3P1 T10R 1
TRANSICAO 2 3 3 |RIZOSFERA A2T3P3 T12R 1 31
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TRANSICAO 2 3 3 |RIZOSFERA A2T3P3 T12R 1 31
TRANSICAO 2 3 3 |RIZOSFERA A2T3P3 T12R 1
TRANSICAO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 T13R 1 20
TRANSICAO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 T13R 1 19
TRANSICAO 3 1 1|RIZOSFERA A3T1P1 T13R 1
TRANSICAO 3 1 3| RIZOSFERA A3T1P3 T15R 1 15
TRANSICAO 3 1 3| RIZOSFERA A3T1P3 T15R 1 15
TRANSICAO 3 1 3| RIZOSFERA A3T1P3 T15R 1
TRANSICAO 3 3 1|RIZOSFERA A3T3P1 T16R 1 17
TRANSICAO 3 3 1|RIZOSFERA A3T3P1 T16R 1 18
TRANSICAO 3 3 1| RIZOSFERA A3T3P1 T16R 1
TRANSICAO 3 3 3 |RIZOSFERA A3T3P3 T18R 1 18
TRANSICAO 3 3 3 |RIZOSFERA A3T3P3 T18R 1 17
TRANSICAO 3 3 3 |RIZOSFERA A3T3P3 T18R 1
SECO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 SIR 1 32
SECO 1 1 1| RIZOSFERA AlT1P1 SIR 1 35
SECO 1 1 1|RIZOSFERA AlT1P1 SIR 1
SECO 1 1 3| RIZOSFERA AlT1P3 S3R 1 35
SECO 1 1 3| RIZOSFERA AlT1P3 S3R 1 33
SECO 1 1 3| RIZOSFERA AlT1P3 S3R 1
SECO 1 3 1|RIZOSFERA AlT3P1 S4R 1 31
SECO 1 3 1|RIZOSFERA AlT3P1 S4R 1 32
SECO 1 3 1| RIZOSFERA Al1T3P1 S4R 1
SECO 1 3 3 |RIZOSFERA Al1T3P3 S6R 1 30
SECO 1 3 3 |RIZOSFERA Al1T3P3 S6R 1 28
SECO 1 3 3 |RIZOSFERA Al1T3P3 S6R 1
SECO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 S7R 1 29
SECO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 S7R 1 29
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SECO 2 1 1| RIZOSFERA A2T1P1 S7R 1
SECO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 S9R 1 35
SECO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 SO9R 1 35
SECO 2 1 3 |RIZOSFERA A2T1P3 S9R 1
SECO 2 3 1|RIZOSFERA A2T3P1 S10R 1 37
SECO 2 3 1|RIZOSFERA A2T3P1 S10R 1 38
SECO 2 3 1|RIZOSFERA A2T3P1 S10R 1
SECO 2 3 3| RIZOSFERA A2T3P3 S12R 1 40
SECO 2 3 3| RIZOSFERA A2T3P3 S12R 1 36
SECO 2 3 3| RIZOSFERA A2T3P3 S12R 1
SECO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 S13R 1 35
SECO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 S13R 1 32
SECO 3 1 1| RIZOSFERA A3T1P1 S13R 1
SECO 3 1 3 |RIZOSFERA A3T1P3 S15R 1 12
SECO 3 1 3 |RIZOSFERA A3T1P3 S15R 1 25
SECO 3 1 3 |RIZOSFERA A3T1P3 S15R 1
SECO 3 3 1|RIZOSFERA A3T3P1 S16R 1 33
SECO 3 3 1|RIZOSFERA A3T3P1 S16R 1 33
SECO 3 3 1|RIZOSFERA A3T3P1 S16R 1
SECO 3 3 3| RIZOSFERA A3T3P3 S18R 1 25
SECO 3 3 3| RIZOSFERA A3T3P3 S18R 1 29
SECO 3 3 3| RIZOSFERA A3T3P3 S18R 1
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Apéndice B: Dados brutos (temperatura, areia, silte-argila, matéria organica, umidade, fosforo, ferro 1, ferro 2, DOP e quantificagdo de DNA)

MATERIA )
SILTE- |ORGANICA FOSFORO N

AREIA |ARGILA |(g/KG) UMIDADE |(mgPkg-1 [FERRO1 |FERRO2 DOP |QUANTIFICACAO

TEMPERATURA|(%)  |(%) MEDIA (Kg Kg-1) |solo) (REATIVO) |(PIRITA) |(%) |(ng/ul)
NAO 58,79 39,98 80,292 51,892|  7722,28 98,73 94,87| 49,004 18,8
NAO 9344/ 6,525 41,118 35189|  4626,57 37,71 21,27/ 36,070 10,8
NAO 5741 42,08 103,651 48,900  6917,03 88,13]  108,34|55,143 16,9
NAO 79,36| 20,24 59,179 38,171  4079,68 47,82 66,74| 58,257 17,7
NAO 7571 23,99 43,311 27,944 737522 55,06 21,06 27,662 15,8
NAO 7844 2143 49,175 33,733]  4950,92 51,48 12,05/ 18,963 13
NAO 78 21,83 51,797 33599]  5599,52 44,96 4,58| 9,250 14,5
NAO 78,330| 20,520 49,171 33333]  4782,69 51,23 11,86 18,797 16,8
NAO 36,07] 58,05 180,731 60,417| 800955 119,67|  210,22| 63,725 23,6
NAO 88,97 10,86 26,547 21,946| 660536 50,09 58,60| 53,918 11,3
NAO 3744|5827 126,74 54,365|  10590,39 153,25|  229,26|59,936 38,1
NAO 87,21 11,99 25,845 22,189| 526883 32,74 24,85 43,151 17,1
273| 6262 3691 87,271 40,900 6790,1 50,51 72,04|58,787 12,2
259| 67,81 31,66 92,167 75372| 304913 74,88 57,56 43,460 28,4
26,6] 67,370 32,160 75,333 32,473)  8275,05 62,11 88,05 58,638 22,8
262| 52,76] 40,69 167,91 68,500  6341,24 87,03  128,58/59,634 344
29| 7858 21,29 35,193 29,950|  7570,39 28,73 17,42| 37,745 21,2
289| 689 31,03 91,333 34,490)  4194,78 63,74 5,60| 8,071 28,8
248 7615 2351 44,484 27,552 5379,1 35,10 11,35] 24,439 17,9
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29,9| 77,75 21,96 39,818 24,254 8901,13 39,96 10,98 21,559 23,8

255 17,04 80,89 177,958 54,138 10687,91 124,42 154,57 55,403 17,8

28,2 84,45 13,13 28,588 23,600 5582,06 27,66 31,74|53,432 13

28,3| 40,560 59,220 147,400 50,496 9862,94 164,54 186,28|53,099 20,1

28,1| 85,74 13,82 41,835 26,820 5161,99 24,42 55,25|69,347 17,4

27,6| 54,25 45,31 111,79 49,156 6617,4 84,61 159,53 65,344 28,16

30,6| 79,49 20,33 59,061 27,435 3225,05 37,34 51,76| 58,091 32,94

30,9 78,9 21,01 65,158 46,607 3125,88 27,92 71,01|71,778 29,94

26,8 81,11 18,59 59,917 47,552 3889,57 47,60 158,88 76,948 26,66

27| 90,48 9,005 37,855 33,664 3781,01 39,00 19,01|32,773 7,8

27,4) 91,44 7,506 61,053 44,655 2947,13 25,65 6,82|21,006 18,8

26,5 87,25 10,51 81,052 25,300 6473,55 37,71 1,97 4,975 11,8

27,8/ 91,72 7,838 28,491 29,435 4195,82 22,93 2,33 9,218 11,3

25,4 31,8 64,78 164,113 56,244 5059,25 122,34 161,49|56,898 11,2

25,7| 83,06 15,14 37,279 21,479 2484,03 45,13 15,93| 26,090 7,1

27,1 55,18 43,67 102,263 59,204 6462,67 136,40 184,01|57,431 17,6

26,5 92,16 6,282 16,608 28,628 2348,91 23,70 51,16 68,345 41

NAO 58,79 39,98 80,292 51,892 7722,28 98,73 94,87|49,004 15,5
NAO 93,44 6,525 41,118 35,189 4626,57 37,71 21,27|36,070 8,64
NAO 57,41 42,08 103,651 48,900 6917,03 88,13 108,34 | 55,143 4,31
NAO 79,36 20,24 59,179 38,171 4079,68 47,82 66,74| 58,257 8,67
NAO 75,71 23,99 43,311 27,944 7375,22 55,06 21,06| 27,662 3,6
NAO 78,44 21,43 49,175 33,733 4950,92 51,48 12,05/ 18,963 2,73
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NAO 78 21,83 51,797 33,599 5599,52 44,96 4,58| 9,250 30,76
NAO 78,330 20,520 49,171 33,333 4782,69 51,23 11,86|18,797 4,32
NAO 36,07 58,05 180,731 60,417 8009,55 119,67 210,22| 63,725 17,67
NAO 88,97 10,86 26,547 21,946 6605,36 50,09 58,60|53,918 8,09
NAO 37,44 58,27 126,74 54,365 10590,39 153,25 229,26|59,936 27,09
NAO 87,21 11,99 25,845 22,189 5268,83 32,74 24,85 43,151 10,56
27,3 62,62 36,91 87,271 40,900 6790,1 50,51 72,04|58,787 10,39

259 6781 31,66 92,167 75,372 3049,13 74,88 57,56|43,460 48,55

26,6/ 67,370 32,160 75,333 32,473 8275,05 62,11 88,05| 58,638 45,72

26,2| 52,76 40,69 167,91 68,500 6341,24 87,03 128,58 59,634 63

29| 78,58 21,29 35,193 29,950 7570,39 28,73 17,42|37,745 3,52

28,9 68,9 31,03 91,333 34,490 4194,78 63,74 5,60/ 8,071 16,6

24,8/ 76,15 23,51 44,484 27,552 5379,1 35,10 11,35|24,439 43,6

29,9, 77,75 21,96 39,818 24,254 8901,13 39,96 10,98 21,559 9,5

255 17,04 80,89 177,958 54,138 10687,91 124,42 154,57 55,403 24,3

28,2| 84,45 13,13 28,588 23,600 5582,06 27,66 31,74|53,432 12,9

28,3| 40,560 59,220 147,400 50,496 9862,94 164,54 186,28 53,099 37,96

28,1| 85,74 13,82 41,835 26,820 5161,99 24,42 55,25|69,347 14,59

27,6/ 54,25 45,31 111,79 49,156 6617,4 84,61 159,53 65,344 11,3

30,6| 79,49 20,33 59,061 27,435 3225,05 37,34 51,76 58,091 70,33

30,9 78,9 21,01 65,158 46,607 3125,88 27,92 71,01 71,778 6,31

26,8 81,11 18,59 59,917 47,552 3889,57 47,60 158,88 76,948 13,91

27| 90,48 9,005 37,855 33,664 3781,01 39,00 19,01|32,773 12,26
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27,4) 91,44 7,506 61,053 44,655 2947,13 25,65 6,82]21,006 5,8
26,5 87,25 10,51 81,052 25,300 6473,55 37,71 1,97 4,975 14,89
27,8/ 91,72 7,838 28,491 29,435 4195,82 22,93 2,33 9,218 16,73
25,4 31,8 64,78 164,113 56,244 5059,25 122,34 161,49|56,898 19,7
25,7 83,06 15,14 37,279 21,479 2484,03 45,13 15,93/ 26,090 51,82
27,1 55,18 43,67 102,263 59,204 6462,67 136,40 184,01|57,431 24,26
26,5 92,16 6,282 16,608 28,628 2348,91 23,70 51,16 68,345 14,55
NAO 58,79 39,98 80,292 51,892 7722,28 98,73 94,87|49,004 37,5
NAO 93,44 6,525 41,118 35,189 4626,57 37,71 21,27]36,070 15,1
NAO 57,41 42,08 103,651 48,900 6917,03 88,13 108,34 55,143 75,5
NAO 79,36 20,24 59,179 38,171 4079,68 47,82 66,74| 58,257 99,7
NAO 75,71 23,99 43,311 27,944 7375,22 55,06 21,06| 27,662 19,4
NAO 78,44 21,43 49,175 33,733 4950,92 51,48 12,05|18,963|NAO
NAO 78 21,83 51,797 33,599 5599,52 44,96 4,58| 9,250 66,7
NAO 78,330 20,520 49,171 33,333 4782,69 51,23 11,86|18,797 58,9
NAO 36,07 58,05 180,731 60,417 8009,55 119,67 210,22|63,725 43,6
NAO 88,97 10,86 26,547 21,946 6605,36 50,09 58,60 53,918 29,3
NAO 37,44 58,27 126,74 54,365 10590,39 153,25 229,26|59,936 58,7
NAO 87,21 11,99 25,845 22,189 5268,83 32,74 24,85]43,151 42
27,3| 62,62 36,91 87,271 40,900 6790,1 50,51 72,04|58,787 8,1
259| 67,81 31,66 92,167 75,372 3049,13 74,88 57,56 43,460 16,5
26,6/ 67,370 32,160 75,333 32,473 8275,05 62,11 88,05| 58,638 34,1
26,2| 52,76 40,69 167,91 68,500 6341,24 87,03 128,58|59,634 30,7
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29| 78,58 21,29 35,193 29,950 7570,39 28,73 17,42|37,745 67,6
28,9 68,9 31,03 91,333 34,490 4194,78 63,74 5,60/ 8,071 55,5
24,8/ 76,15 23,51 44,484 27,552 5379,1 35,10 11,35|24,439 1175
29,9 77,75 21,96 39,818 24,254 8901,13 39,96 10,98 21,559 146,5
255 17,04 80,89 177,958 54,138 10687,91 124,42 154,571 55,403 124,3
28,2| 84,45 13,13 28,588 23,600 5582,06 27,66 31,74|53,432 40,7
28,3| 40,560 59,220 147,400 50,496 9862,94 164,54 186,28 53,099 83,2
28,1| 85,74 13,82 41,835 26,820 5161,99 24,42 55,25|69,347 37,9
27,6/ 54,25 45,31 111,79 49,156 6617,4 84,61 159,53 65,344 24,8
30,6 79,49 20,33 59,061 27,435 3225,05 37,34 51,76|58,091 47,1
30,9 78,9 21,01 65,158 46,607 3125,88 27,92 71,01 71,778 35,8
26,8 81,11 18,59 59,917 47,552 3889,57 47,60 158,88 76,948 15,8

27| 90,48 9,005 37,855 33,664 3781,01 39,00 19,01|32,773 27,3
27,4 91,44 7,506 61,053 44,655 2947,13 25,65 6,82|21,006 47,9
26,5 87,25 10,51 81,052 25,300 6473,55 37,71 1,97 4,975 81,4
27,8 91,72 7,838 28,491 29,435 4195,82 22,93 2,33| 9,218 14,1
25,4 31,8 64,78 164,113 56,244 5059,25 122,34 161,49 56,898 38,7
25,7 83,06 15,14 37,279 21,479 2484,03 45,13 15,93/ 26,090 15
27,1| 55,18 43,67 102,263 59,204 6462,67 136,40 184,01|57,431 46,6
26,5 92,16 6,282 16,608 28,628 2348,91 23,70 51,16 68,345 51,6
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APENDICE C: Teste de normalidade de Shapiro-Wilk

Variaveis W p-valor
Salinidade 0,907 6,47E-05
pH 0,92 2,20E-04
Temperatura 0,954 5,99E-02
Areia 0,882 9,53E-08
Silte-Argila 0,892 2,65E-07
g"f;éé;iiia 0,883 1,07E-07
Umidade 0,919 6,80E-06
Fosforo 0,958 1,89E-03
Fel 0,84 1,96E-09
Fe 3 0,857 8,62E-09
DOP 0,919 6,45E-06

Fonte: elaborado pela autora (2024).
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APENDICE D: Tabela com valores das médias de salinidade, pH, temperatura (°C), areia (%), silte-argila (%), matéria organica (mo) (9/Kg),
umidade (%), fésforo (mg P kg-1 solo), ferro 1, ferro 3 e DOP (%) da Area 1 — Cofeco

AM%SD-I;RAS Salinidade pH Temperatura ~ Areia Silte-Argila MO Umidade Fosforo Fel DOP
ALTLPL — N N 8029 51802 772228 98,73 49,004
18) 25 ijk* 7,385 ef i 58,79 A% 39,08 e e o o -
ALT1P3 o . N N .. 35180 462657 37,71 36,07
(C39) 25 ijk 7,51 cde - 93,44 a 6,525 1 41,11 op 0 YA YA o
ALT3P1 1725 . . 10365 .. 691703 88,13 55,143
e 25 ijk L i 5741B*  4208h%  T0000 489k e o "
ALT3P3 o . N N W 38171 407968 47,82 58,257
Cos).  255hir 744de i 7936 n** 20,24 x** 59,17 ki . s A <
A(?rTllsF)’l 205ef  7755ab*  2731%%  62,627%*% 3691k 8727 fgh* 40,9 0** 6790,1k* 53;‘11 58;187
ALT1P3 . 7585 . . . . 75372 304913 74,88 43,46
59, 30 def IO 259t 6781x  3L66m*  9216efgr o Aot >
ALT3P1 . . . . . .. 32473 827505 62,11 58,638
(Tas)  305de*  7985ar  266p*  6737y* 32161 7533hij S o el o
ALT3P3 . . . N L. 16791 . 634124 87,03 59,634
6% 30def*  7,725ab*  262s* 52,76 E** 40,60 oLt essh o " -
A(lsTllsF)’l Bsabes  746der  276f* 54250+ 4531f LoD 49j156 6617,4 I** 8;‘,;21 AN
ALT1P3 . . . . . . 27435 322505 37,34 58,001
S36) 34abct 6,92 06b*  7949m*  2033w*  59,06klx L -~ o o
ALT3P1 . . . . . 46607 312588 27,92 71,778
o) SLSbed* 6921 309 7890%  2101uc 65150k ‘05 > L .
A(18T63é§3 200fg  746de* 2680+  BLILIF  1850y* 5091kl (200 SIDST 476 7008

Fonte: elaborado pela autora (2024).
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APENDICE E: Tabela com valores das médias de salinidade, pH, temperatura (°C), areia (%), silte-argila (%), matéria organica (mo) (g/Kg),

umidade (%), fosforo (mg P kg-1 solo), ferro 1, ferro 3 e DOP (%) da Area 2 — CEAC

AM%SD'l; RAS Salinidade pH Temperatura Areia Silte-Argila MO Umidade Fosforo Fel Fe 3 DOP
RS - BTV 239005 433Lnot ame o 5506me% 21,060 2L
A(%:-I;)lsl? 155 mn* 7,185 fg** - 7844 q*  21,43s* 49,17 mn* 33,733 s* 3\/%50’92 5148 0% 12,05 B* é&i,%S
,?ggg)l 16,5 Im ISI;Sni - 78s*  21,83r* 51,79 Im* 33,599 u* 2529’52 44,96 v*<* 4,58 H** gfj
‘(\élg’gf 16,5Im* 6,77 km* i 7833r¢  2052v* 4917 mn* 33.333 v i182’69 5123 p* 1186 C* '1:3,797
A(ZTT715F)’1 205ef*  722fg**  29d*  7858p* 21,29t 3519 pgqr 29.95X* ;210’39 2873 D** 1742 7%+ 3\;,145
A(ZTTglsF;:g 205ef* 5850pgrt  289e* 689w  3103n** 91,33 fgrx 3449 4Aﬁ4v78 6374 1% 5.6 G 13;271
A(ﬂgg)l 29fgh*  549qr  248x**  7615u*  2351p*  4448no* 275287 SEZ 91 s51B* 11350 251'439
A(ﬂg’gf 3lcd**  578pgr  299c* 77,75t  2196q* 39,8L0p* 24254 F* 2221’13 3906w 10.08 E* ?;1* 559
A(ZST{C’F))1 20,0 fg** 6,67 Imno*  27n*  9048e* 9,00 F** 37,85 0p** ?34664 %1%1,01 39x** 19,01 y** 33/3;773
A(ggs 35,0 ab* m?;gf)* 27,4k*  9l44d*  750H* 61,05 jk** ii;GSS a9i7,13 25,65 G* 6,82 F** 201*'206



A2T3P1 - «
(S10S) 375a 6,27 opqr
A2T3P3 - -
(S125) 38,0a 6,52 nopq

Fonte: elaborado pela autora (2024).

265r*

27,8 1*

87,25 g**

91,72 c*

10,51 E** 81,05 gh** 293 E”

7,83 G*

28,49 qu** 29,435 y*

64
n*

41

Z*

73,55
*

95,82
*

37,71 z**

22,93 J*

1,97 J*

2,33 I*

140
4,975
Jx*

9,218
H**
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APENDICE F: Tabela com valores das médias de salinidade, pH, temperatura (°C), areia (%), silte-argila (%), matéria organica (mo) (g/Kg),
umidade (%), fosforo (mg P kg-1 solo), ferro 1, ferro 3 e DOP (%) da Area 3 — River Park

A3T1P1
(C139)

A3T1P3
(C15S)

A3T3P1
(C16S)

A3T3P3
(C18S)

A3T1P1
(T13S)

A3T1P3
(T15S)

A3T3P1
(T16S)

A3T3P3
(T18S)

A3T1P1
(S13S)

A3T1P3
(S159)

A3T3P1
(S16S)

4,0 no*

3,0 0*

3,5 no*

4,5 no*

19,5 kI**

15 mno*

17,5 Im*

17,5 Im*

33,5 abc*

18,5 Im**

33,0 abc*

7,225 fg*

6,82 jkI**

7,03 ghi*

7,205 fg*

6,895 jk*

6,88 jk*

6,76 kimn*

7,22 fg**

7,18 gh*

5,155 r**

7,46 de**

25,5 v**

28,2 g*

28,3 f*

28,1 h**

25,4 w*

25,7 u*

27,1 m**

36,07 H**

88,97 f*

37,44 G**

87,21 h*

17,04 J**

84,45 j*

40,56 F**

85,74 i*

31,8 I**

83,06 k**

55,18 C**

58,05 e*

10,86 D**

58,27 d*

11,99 C**

80,89 a**

13,13 B*

59,22 c**

13,82 A*

64,78 b**

15,14 z+*

43,67 g**

180,73 a**

26,54 rs*

126,74
bcd**

25,84 rs*

177,95 a*

28,58 qre*

147,39
abc*

41,83 op**

164,11
ab**

37,27 op**

102,26
def**

60,417

C**

21,946 I*

54,365

f**

22,189 H*

54,138

g**

23,6 G**

50,496

I**

26,82 D**

56,244

e**

21,479

J**

59,204

d**

8009,55 f** ﬁf'w 210,22 b* 534725
6605,36 m** 50,00 r** 58,6 prx  oors

q
10590,39 b** kljff'% 229,26 a* 32'936
5268,83 t* 32,74 C** 24,85 yx* o101

\Y
10687,91 124,42 15457 55403
a** d** h** O*
5582,06 P** 27,66 F** 31,74 u** ff”432
986294 16454 186,28 53,099
C** a** C** S*
3131’99 24,42 H** 5525 ** 53;347
505925 122,34 161,49 56,898
V** e** e** n*
szf4’03 45,13 u** 15,93 A** 2::;89
6462,67 18401 57,431
- 1364 ¢, o
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28,628 234891 . .. 68345
A(glggf 270 ghi** 6,985 hij*  265q*  92,16b**  628J%% 16,60 5%* pux o 2871 5116t L

Fonte: elaborado pela autora (2024).



