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RESUMO 

 

Alterações no uso do solo resultam numa diferenciação de aporte de matéria orgânica que 

influencia a disponibilidade de recurso e, em consequência, a sua biodiversidade. Os 

microrganismos estão amplamente presentes no solo e fazem parte da maioria dos ciclos 

biogeoquímicos. Assim, variações na diversidade microbiana apresentam-se como um 

indicador biológico para compreender o impacto dessas alterações do solo nas funções 

ecológicas dos microrganismos e nas suas funções ecossistêmicas. Tendo em vista que 

alterações na estrutura vegetacional do solo geram consequências nos recursos disponíveis para 

os microrganismos e podem alterar sua diversidade funcional, investigamos a abundância e 

diversidade de grupos bacterianos funcionais em solos com diferentes coberturas vegetais. 

Nesse contexto, o trabalho foi desenvolvido com 28 amostras de solo de diferentes áreas da 

Estação Ecológica de Aiuaba – Ceará e zona de entorno, classificadas conforme sua vegetação 

e uso do solo. Avaliou-se a abundância e diversidade funcional de cinco grupos funcionais 

(actinobactérias, bactérias celulolíticas, bactérias amilolíticas, bactérias solubilizadoras de 

fosfato e bactérias diazotróficas de vida livre) presentes nessas amostras e os parâmetros 

químicos do solo. A abundância foi descrita a partir da contagem de colônias em placas, 

seguindo metodologia para cada grupo bacteriano e expressa em Log UFC. g-1 e a diversidade 

funcional foi determinada a partir do índice de Shannon. Além disso, foi realizada uma ANOVA 

e comparações de médias pelo teste de correlação de Pearson, em seguida uma análise de 

componentes principais (PCA). As abundâncias das actinobactérias e bactérias diazotróficas 

foram maiores em área preservada; e em área conservada as maiores abundâncias foram das 

bactérias celulolíticas e bactérias amilolíticas; já as bactérias solubilizadoras apresentaram 

maior abundância na área agrícola. Em relação a diversidade funcional, o maior valor foi 

encontrado na área conservada e o menor em área agrícola, que também apresentou menores 

valores em nove dos quinze parâmetros químicos analisados. Em contraste a área preservada 

apresentou maiores valores nos parâmetros químicos também em nove dos quinze 

determinados; além disso, as correlações foram positivas na maioria dos casos. Os resultados, 

embora tenham sugerido a redundância funcional dos grupos, indicaram a importância e 

influência das propriedades do solo e da comunidade vegetal na abundância e diversidade dos 

grupos funcionais bacterianos. 

Palavras-chave: diversidade funcional; grupos funcionais bacterianos; qualidade do solo.



 
 

ABSTRACT 

 

Changes in land use result in a differentiation of organic matter input that influences the 

availability of the resource and, as a consequently, its biodiversity. Microorganisms are widely 

present in soil and are part of most biogeochemical cycles. Thus, variations in microbial 

diversity present as a biological indicator to understand the impact of these soil changes on the 

ecological functions of microorganisms and their ecosystem functions. Considering that 

changes in soil vegetation structure have consequences on the resources available to 

microorganisms and can alter their functional diversity, we investigated the abundance and 

diversity of functional bacterial groups in soils with different vegetation coverages. In this 

context, the work was developed with 28 soil samples from different areas of the Ecological 

Station of Aiuaba – Ceará and surrounding area, classified according to their vegetation and 

land use. The abundance and functional diversity of five functional groups (actinobacteria, 

cellulolytic bacteria, amylolytic bacteria, phosphate solubilizing bacteria and free-living 

diazotrophic bacteria) present in these samples and the soil chemical parameters were 

evaluated. Abundance was described by counting colonies on plates, following the 

methodology for each bacterial group and expressed as Log CFU g-1 and functional diversity 

was determined from the Shannon index. In addition, an ANOVA and comparisons of means 

by Pearson's correlation test were performed, then a Principal Component Analysis (PCA). The 

abundances of actinobacteria and diazotrophic bacteria were higher in a preserved area; and in 

conserved areas, the greatest abundances were of cellulolytic bacteria and amylolytic bacteria; 

the solubilizing bacteria were more abundant in the agricultural area. Regarding functional 

diversity, the highest value was found in the conserved area and the lowest in the agricultural 

area, which also showed lower values in nine of the fifteen chemical parameters analyzed. In 

contrast, the preserved area showed higher values in chemical parameters also in nine of the 

fifteen determined; moreover, the correlations were positive in most cases. The results, although 

they suggested the functional redundancy of the groups, presented the importance and influence 

of soil properties and plant community on the abundance and diversity of bacterial functional 

groups. 

Keywords: functional diversity; bacterial functional groups; soil quality.
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1 INTRODUÇÃO 

O solo é um ecossistema natural onde os microrganismos representam grande 

diversidade biológica e fisiológica (LAUBER et al., 2013), e é caracterizado por acumular 

matéria orgânica e nutrientes que estimulam o aumento de comunidades microbianas (PUPIN; 

NAHAS, 2014). Esses microrganismos desempenham importante papel no funcionamento e 

estabilidade do solo, podendo ser classificados em grupos funcionais de acordo com seus papeis 

nos serviços ecossistêmicos (PUPIN; NAHAS, 2014; TARDY et al., 2014; ZILLI et al., 2003; 

TORSVIK; ØVREÅS, 2002), os quais aproximadamente 80% são relacionados às funções do 

solo (LAL, 2001). Dessa forma, alterações no solo podem causar modificações na matéria 

orgânica, impactando na diversidade funcional microbiana (TRIVEDI et al., 2019; GOMEZ et 

al., 2006; FLIEßBACH; MÄDER, 2000). 

Os microrganismos do solo são considerados os mais efetivos bioindicadores de 

distúrbios que afetam o funcionamento do ecossistema (KRAUSE et al., 2014; CHÁVEZ et al., 

2011; ZILLI et al., 2003), assim, saber sobre a diversidade taxonômica, metabólica e, 

principalmente, funcional desses microrganismos configura-se como um método de obtenção 

de respostas rápidas para a avaliação do solo (SIX et al., 2006). Também se constitui um 

instrumento efetivo para o monitoramento da biodiversidade ao longo do tempo, permitindo a 

compreensão do estado da diversidade biológica dos ecossistemas analisados (PEREIRA et al., 

2013). Além disso, os microrganismos são considerados componentes vitais do solo, em 

distribuição e abundância, contribuindo para a sustentabilidade do ecossistema devido a sua 

sobrevivência, ocupação cosmopolita, versatilidade metabólica e potência de tolerância ao 

estresse (SINGH et al., 2015; NAEEM; WRIGHT, 2003). 

Comunidades microbianas são dependentes das propriedades do solo e são ligadas as 

comunidades vegetais presentes nesse ecossistema (LANGE et al., 2014). A diversidade dessas 

comunidades garante a funcionalidade dos ecossistemas terrestres, e pode ser explicada por 

fatores abióticos, como clima, pH e propriedades físico-químicas do solo e por fatores bióticos, 

como características funcionais das plantas (VRIES et al., 2012). Dessa forma, qualquer perda 

na diversidade, como consequência do uso da terra (desmatamento para uso agrícola), por 

exemplo, pode reduzir sua funcionalidade (DELGADO-BAQUERIZO et al., 2016; GRAHAM 

et al., 2014; ARAUJO et al., 2017; SINGH et al., 2009). 
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A diversidade funcional reflete a capacidade dos microrganismos em desempenhar 

funções relacionadas como a ciclagem de nutrientes, de decomposição e mineralização 

(KANDELER et al., 1996; ZHANG et al., 2012; MARINARI et al., 2013). Também é 

fundamental na manutenção de processos especializados do solo em ecossistemas terrestres e à 

qualidade do solo (TRIVEDI et al., 2019; ZILLI et al., 2003). Ela é alterada em diferentes usos 

da terra e há grupos funcionais que dominam em cada sistema de uso dependendo do manejo 

do solo, que tem efeitos diretos nas suas propriedades químicas, físicas e biológicas (MENDES 

et al., 2015). Além do uso do solo, a dinâmica da vegetação também tem um papel importante 

na estruturação da diversidade microbiana do solo (LAUBER et al., 2013). Mudanças no uso 

da terra ocasionando alterações nas comunidades bacterianas e, consequentemente, suas 

funções ecológicas são descritas por Lange et al. (2015); Gomez et al. (2006) e Frey et al. 

(2004), dessa forma, o estudo da dinâmica funcional das comunidades microbianas representa 

uma fonte de respostas em relação as alterações do solo (MENDES et al., 2015). 

A maioria dos processos microbianos ocorre na camada mais superficial do solo, onde 

a matéria orgânica, principal recurso para o aumento de microrganismos e suas atividades, é 

mais abundante (LANGE et al., 2015; HEROLD et al., 2014; KRISHNA et al., 2012). Essa 

constatação é importante para entender como a utilização do solo está impactando na alteração 

dos recursos disponíveis e, consequentemente, na diversidade dos microrganismos. Assim, a 

diversidade funcional de grupos microbianos torna-se um indicador para possíveis alterações 

irreversíveis que podem ocorrer e prejudicar a qualidade do solo e consequentemente as funções 

ecológicas prestadas por esses microrganismos. 

Diante do exposto, esse trabalho propõe-se responder a seguinte pergunta qual impacto 

de diferentes formas de uso do solo na diversidade funcional microbiana do solo e quais são os 

grupos funcionais mais afetados. A hipótese é que mudanças na estrutura vegetacional alteram 

a disponibilidade de recursos para comunidades microbianas e, assim, modificam a diversidade 

de grupos bacterianos funcionais do solo.  
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

2.1 O solo e as comunidades bacterianas 

Dentro dos ecossistemas terrestres, parte da biodiversidade encontra-se no solo e os 

impactos sobre a diversidade e composição dos microrganismos no desempenho dos 

ecossistemas ainda é incipiente (WAGG et al., 2014; JACOBSEN; HJELMSØ, 2014). No solo, 

grande parte dos serviços ambientais são prestados por organismos vivos. A biodiversidade da 

microbiota tem recebido importância devido a sua participação na sustentabilidade e 

funcionalidade dos solos, principalmente por serem responsáveis por reações bioquímicas 

relacionadas a transformação da matéria orgânica, gênese do solo, processos de composição, 

ciclagem de nutrientes, entre outros (ARIAS et al., 2005, MOREIRA; SIQUEIRA 2006, 

ANDREOLA; FERNANDES 2007). 

Com a contribuição da microbiota com a liberação constante de nutrientes da matéria 

orgânica para plantas e outros macrorganismos do solo (TURNER et al., 2003), a redução da 

diversidade microbiana nesse solo é indicativa da perda da sua qualidade, definida como a 

capacidade do solo de sustentar a produtividade biológica e assim as suas funções ecológicas 

(ZILLI et al., 2003).  

A mudança e intensificação no uso da terra são considerados influentes distúrbios que 

afetam a estrutura e diversidade de comunidades microbianas (FICHTNER et al., 2014), 

registrando uma relação importante entre a diversidade funcional microbiana do solo e as 

funções do ecossistema (POWELL et al., 2015; SINGH et al., 2014), sendo essas relações 

importantes para a compreensão do ecossistema do solo (TRIVEDI et al., 2019). Além disso, o 

manejo no uso do solo pode diminuir sua diversidade microbiana e assim interferir nos serviços 

ecossistêmicos, pois para a manutenção da ciclagem de nutrientes, por exemplo, são necessárias 

espécies microbianas diferentes (BAUMANN et al., 2013; FREY et al., 2004). 

Para o uso agrícola, o manejo do solo inclui adubação da terra, com uso de compostos 

e esterco, que, além de fornecerem nutrientes para as plantas, adicionam matéria orgânica no 

solo (NAIR; NGOUAJIO, 2012; BUYER et al., 2010), sendo considerado um fator de aumento 

de diversidade funcional nas comunidades microbianas desse ecossistema (BENDING et al., 

2002). Porém, para serem utilizadas para atividades agrícolas, áreas de vegetação nativa são 

limpas através de corte e queima, que podem remover a matéria orgânica das camadas 
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superficiais do solo, com a consequente perda de nutrientes e da composição e diversidade 

microbiana (JASPER, 2007; CERTINI et al., 2005). 

Diferentemente de solos com manejo agrícola, solos estáveis e sustentáveis são 

caracterizados por alto nível de atividade biológica e elevada diversidade microbiana associada 

à capacidade de liberar nutrientes (NAIR; NGOUAJIO, 2012; FRIEDEL et al., 2001). Uma 

análise da diversidade microbiana entre solos perturbados e não perturbados fornece uma 

resposta precisa de como se encontra o ecossistema terrestre (MUÑOZ‐ROJAS et al., 2016; 

MENDES et al., 2015; GONZALEZ-QUIÑONES et al., 2011). Em solos não perturbados, há 

maiores insumos de matéria orgânica, relacionados a estruturas vegetacionais mais diversas, 

que liberam diferentes exsudatos radiculares e que, consequentemente, proporcionam 

comunidades microbianas mais abundantes e funcionais (ARAUJO et al., 2017; DELGADO-

BAQUERIZO et al., 2016; LANGE et al., 2015).  

2.2 Grupos funcionais e sua diversidade 

 O conceito de grupos funcionais tem sido amplamente discutido nos últimos anos 

(KENNEDY; SMITH, 1995; MARINARI et al., 2013). A classificação dos grupos funcionais 

que levam em consideração o meio da obtenção de carbono e energia limita as informações 

disponíveis (KENNEDY; SMITH, 1995), portanto, leva-se em consideração a classificação dos 

microrganismos em grupos funcionais de acordo com a sua participação em um mesmo 

processo de transformação de nutrientes do solo, ou seja, de sua função dentro dos ciclos 

biogeoquímicos (MARINARI et al., 2013; TORSVIK; ØVREÅS, 2002; ANDRADE; 

NOGUEIRA, 2005).  

Utiliza-se um índice matemático para compreender a diversidade desses grupos 

microbianos em solo, sendo esse índice o de diversidade funcional (KENNEDY, 1999). 

Considerado uma medida de heterogeneidade, o índice de Shannon é comumente utilizado para 

determinar essa diversidade funcional (GOMEZ et al., 2006; SINGH et al., 2014), pois analisa 

um maior conteúdo de informações de um grupo de indivíduos de modo independente e 

aleatória (MARTINS; SANTOS, 1999). 

A diversidade microbiana no solo está relacionada positivamente a multifuncionalidade 

em ecossistemas terrestres (DELGADO-BAQUERIZO et al., 2016) e a medida dessa 

funcionalidade contribui para a compreensão dos processos ecológicos no ecossistema e, 

principalmente, a eficiência da ciclagem de nutrientes no solo (ZILLI et al., 2003; ZAK et al., 
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1994). Índices como o de diversidade funcional, possibilitam a avaliação da atividade 

microbiana, seu tamanho e sua biodiversidade (ZILLI et al., 2003), além de sua importância na 

manutenção da diversidade, decomposição e reciclagem de nutrientes das plantas WAGG et 

al., 2014; TORSVIK; ØVREÅS, 2002). 

2.2 Actinobactérias 

 As actinobactérias são um filo de bactérias filamentosas Gram-positivas, composto 

por cerca de 232 gêneros, reconhecido por sua heterogeneidade funcional e constituem um dos 

maiores grupos microbianos (BARKA et al., 2016; SATHYA, 2017). Possui distribuição 

cosmopolita, porém de modo mais abundante em solos (SILVA et al., 2012; OSKAY et al., 

2004), principalmente naqueles alcalinos e ricos em matéria orgânica (LIMA et al., 2014; 

MARTINS et al., 2014; SILVA et al., 2015), onde exercem papel funcional no equilíbrio 

ecológico desse ecossistema. Esse grupo bacteriano possui ampla diversidade morfológica, que 

se diferem na apresentação de micélios das mais diversas cores, além da capacidade de produzir 

pigmentos carotenoides e melanóides perceptíveis em meio de cultivo (BARKA et al., 2016). 

 Fatores no solo, como temperatura, pH e disponibilidade de matéria orgânica 

influenciam o crescimento das actinobactérias (ARIFUZZAMAN et al., 2010; BARKA et al., 

2016), mas se destacam pela capacidade adaptativa as mais diversas condições ambientais 

(BERNARDES; SANTOS, 2006), além de sua relevância para a manutenção e colonização de 

diversos ambientes (GONZÁLEZ, 2005).  

 Esse grupo bacteriano é amplamente estudado devido ao seu potencial enzimático, 

reconhecido em pesquisas de aplicação biotecnológica e na agricultura (GUPTA et al., 2003, 

PALANIYANDI et al., 2014). No solo, as actinobactérias participam de diversos processos que 

são essenciais para o funcionamento desse ecossistema, tanto na ciclagem de nutrientes, 

disponibilizando-os para as plantas (BHATTI et al., 2017, HAMDALI et al., 2008), quanto na 

decomposição da matéria orgânica (CHATER et al., 2010). 

2.3 Bactérias Celulolíticas 

 O constituinte mais abundante do solo é a celulose, que é um polímero linear de 

moléculas de glicose associadas por ligações glicosídicas β-1,4, catalisadas por um grupo de 

enzimas chamada de celulases (MAKI et al., 2009). A celulose é o principal componente da 

estrutura da fibra vegetal e representa um dos mais importantes compostos que provém de 
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processos hidrolíticos, durante o processo de decomposição e formação da matéria orgânica, 

mediados pela ação das celulases, que são produzidas pelas bactérias celulolíticas (YANG et 

al., 2014; RODRIGUES et al, 2011). 

 As bactérias celulolíticas constituem um grupo bacteriano bastante disseminado no 

solo e tem papel importante nesse ecossistema por fornecer fontes de carbono que melhoram a 

fertilidade, além de manter o equilíbrio de nutrientes do solo por meio da decomposição de 

resíduos vegetais, que contém celulose (KORRA et al., 2014; YANG et al., 2014). 

 A atividade funcional desse grupo bacteriano aumenta em ambientes com maior 

diversidade de plantas, promovendo maior entrada de carbono no ecossistema do solo (LANGE 

et al., 2015), sendo possível considerar que a degradação do solo pode ocasionar o declínio da 

diversidade de bactérias como essas e assim influenciar a sustentabilidade do ecossistema 

(SINGH et al., 2015). 

2.4 Bactérias Amilolíticas 

 O amido é considerado como uma das maiores porções de carbono presentes no solo, 

sendo o mais abundante composto orgânico nesse ecossistema, representando cerca de metade 

do carbono da biosfera (FLORENCIO et al., 2012). Amplamente encontrado na natureza, 

principalmente em sementes, raízes e produtos agrícolas, configura-se um importante reserva 

de nutrição para plantas (MORAES, 2004; NUNEZ-SANTIAGO et al., 2004). A sua 

disponibilidade faz do amido um dos principais substratos nos processos de ciclagem de 

nutrientes (JOSHI et al., 1993; FIORETTO et al., 2001). 

 As amilases constituem um grupo de enzimas que hidrolisam o amido, um dos mais 

importantes polissacarídeos de reserva do reino vegetal (GUPTA et al., 2003), e representam 

cerca de 30% da produção de enzimas do mundo (VAN DER MAAREL et al., 2002). Essas 

enzimas podem ter as mais diversas fontes, como animal, vegetal e de microrganismo, sendo 

as do solo predominantemente de origem microbiana (INSAM, 2001), assim, os 

microrganismos que produzem essas enzimas, as bactérias amilolíticas, influenciam nas 

propriedades químicas e físicas do solo, além da disponibilidade de nutrientes para outros 

microrganismos e espécies vegetais (JEFFREY et al., 2007; ALLISON et al., 2007). 

 As bactérias amilolíticas de solo são amplamente estudadas (SINGH; RANI, 2014; 

SINGH et al., 2016; RAMOS et al., 2018; SHARMA et al., 2018), principalmente pela sua 

importância como produto de armazenamento em produtos agrícolas economicamente 
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importantes, na indústria têxtil, alimentícia e farmacêutica. Além disso, as enzimas produzidas 

por essas bactérias são de grande interesse e estudo devido a participação delas nos processos 

de ciclagem de nutrientes, ou seja, participam da hidrólise de componentes da biomassa vegetal 

e matéria orgânica (GRÉGGIO; NAHAS, 2007). 

2.5 Bactérias Solubilizadoras de Fosfato 

 O fósforo é um importante macronutriente utilizado por plantas e microrganismos, e 

que, embora seja um fator limitante para o desenvolvimento de culturas agrícolas, pode ser 

encontrado nas mais diversas formas (orgânicas e inorgânicas) (FERNÁNDEZ, 2015; VANCE 

2001). O fósforo é um dos nutrientes menos solúveis existentes no ambiente, com menos de 

5% do fósforo total do solo disponível para plantas (DOBBELAERE, VANDERLEYDEN; 

OKON et al., 2003). No solo, o fósforo é modificado pela ação de microrganismos, por meio 

da solubilização de fosfatos, em que esse macronutriente passa por processos biogeoquímicos 

para que finalmente possa ser disponibilizado para as plantas (CHAGAS JÚNIOR, 2010). No 

solo, o fósforo é essencial para o crescimento e desenvolvimento de plantas, participando de 

atividades fisiológicas, como a divisão celular e fotossíntese (BEHERA et al., 2014; SHARMA; 

KUMAR; TRIPATHI, 2017). 

 Alguns microrganismos do solo estão diretamente envolvidos no ciclo do fósforo no 

solo, esse grupo específico é chamado de bactérias solubilizadores de fosfato, e são capazes de 

mineralizar e solubilizar o fósforo inorgânico (BEHERA et al., 2014; ZHANG et al., 2014). 

Essa solubilização geralmente ocorre na região das raízes dos vegetais, por meio da 

acidificação, que acontece durante a liberação de prótons pelas plantas e de ácidos orgânicos 

produzidos pelos microrganismos (REIS et al., 2008). Esse processo é de extrema importância, 

pois as plantas apenas absorvem o fosfato na forma solúvel, ou seja, aquele que foi 

disponibilizado pela solubilização realizada pelos microrganismos (SHARMA; KUMAR; 

TRIPATHI, 2017). 

As bactérias solubilizadoras de fosfato representam boa parte da população bacteriana 

cultivável do solo e sua atividade e diversidade depende das propriedades do referido 

ecossistema, como matéria orgânica disponível, propriedades químicas e físicas, além de 

influência antrópica (adubação, atividade agrícola) (BEHERA et al., 2014). Esses autores ainda 

afirmam que as maiores populações de bactérias solubilizadoras de fosfato estão presentes em 

solos agrícolas e pastagens, portanto têm função crucial na manutenção dos nutrientes do solo, 

por estimularem o crescimento e desenvolvimento de plantas (CHAGAS JÚNIOR et al., 2010). 
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2.6 Bactérias Diazotróficas de Vida Livre  

Diversos nutrientes no solo, como o nitrogênio, não estão disponíveis para a maioria dos 

organismos. Para que sejam disponibilizados contamos com a ação de microrganismos, como 

as bactérias diazotróficas, que utilizam o nitrogênio gasoso como fonte de energia (MOREIRA; 

SIQUEIRA, 2006). Esse processo é chamado de fixação biológica de nitrogênio, e é realizado 

devido a capacidade desses microrganismos de catalisarem a redução do nitrogênio molecular 

à amônia e incorporar esse nitrogênio nas suas moléculas orgânicas, sendo essa capacidade 

determinada pelo complexo enzimático da nitrogenase, que essas bactérias diazotróficas 

possuem (NEWTON, 2000; SANTI et al., 2013). 

A população das bactérias diazotróficas no solo está ligada as propriedades da enzima 

nitrogenase, que rege seu metabolismo, sendo elas a alta sensibilidade ao oxigênio, necessidade 

de metais como ferro e molibdênio e ainda um ambiente que o nitrogênio não esteja disponível 

(REIS; TEIXEIRA, 2005). 

As bactérias diazotróficas representam um importante grupo no suprimento de 

nitrogênio, principalmente no solo, sendo possível serem encontradas de forma associadas a 

plantas ou de vida livre (MOREIRA, 2010).  Em sua forma livre participam de ciclos 

biogeoquímicos importantes no solo e a perda da diversidade funcional desses microrganismos 

pode afetar a ciclagem de nitrogênio (PHILIPPOT et al., 2013).
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3 OBJETIVOS 

3.1 Objetivo Geral 

 Avaliar a resposta da diversidade funcional bacteriana à diferentes formas de uso do 

solo e a relação dessa diversidade com as propriedades edáficas. 

3.2 Objetivos Específicos 

• Determinar a abundância de cinco grupos funcionais bacterianos em diferentes usos do 

solo, sendo eles: actinobactérias, bactérias celulolíticas, bactérias amilolóticas, bactérias 

solubilizadoras de fosfatos e bactérias diazotróficas de vida livre; 

• Determinar as características químicas do solo (pH, sódio, potássio, cálcio, magnésio, 

ferro, cobre, zinco, manganês, fósforo, acidez potencial, carbono orgânico total, 

nitrogênio total e condutividade elétrica); 

• Determinar a equabilidade dos grupos funcionais microbianos; 

• Relacionar a diversidade funcional dos grupos bacterianos com as características 

químicas do solo.
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

4.1 Local de estudo 

O estudo foi desenvolvido com amostras de solo oriundas da Estação Ecológica de 

Aiuaba – ESECA (Figura 1), unidade de conservação (UC) localizada no município de Aiuaba 

– Ceará, e nas áreas de entorno desta UC. Localizada no sudoeste do Estado do Ceará, entre as 

coordenadas 6°36’01’’ a 6°44’35’’ de Latitude Sul e 40°07’15’’ a 40°19’19’’ de Longitude 

Oeste, a ESECA configura-se por clima quente e semiárido, apresentando uma temperatura 

média anual de 26ºC (LEMOS; MEGGURO, 2010). 

Figura 1 – Mapa de localização da Estação Ecológica de Aiuaba (CE) 

 
Fonte: Autora, 2021. 

A Estação Ecológica de Aiuaba abrange uma área de cerca de 11.700 ha, na qual 

consiste uma vegetação conservada em 81% de sua área total, 10% de vegetação secundária e 

5% apresentando pastagens, plantações e solo exposto. Essa unidade de conservação possui a 

Caatinga como bioma predominante (MANTOVANI et al., 2017). Além disso, segundo esses 

mesmos autores, na unidade predominam solos luvissolo crômico, latossolo vermelho-amarelo 

e planossolo nátrico. 
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Baseado em observações por satélite e de campo, foi possível caracterizar a zona de 

entorno dessa ESECA com a predominância de agricultura. Devido a inexistência de 

bibliografia específica, durante as coletas de solo os moradores da região foram consultados e 

relataram que há predominantemente o plantio de culturas de milho e feijão na estação chuvosa 

e após a colheita (período de seca) essa área de plantio é utilizada para a pastagem de animais. 

A preparação da terra para essa pequena atividade agropecuária é realizada geralmente pelo 

desmatamento da vegetação nativa, sendo a madeira utilizada como lenha e para confecção de 

cercas. Há também a utilização do fogo para remover ervas daninhas, que dificultam o 

desenvolvimento de culturas, caracterizando-se como uma prática economicamente exequível 

para os agropecuaristas. 

4.2 Delineamento amostral 

As coletas de solo foram realizadas em abril de 2018, final do período chuvoso na 

região. Foram selecionadas quatro transeções (réplicas) de 8 km (Figura 2), partindo de dentro 

da Unidade de Conservação em direção às áreas externas, demarcadas em três unidades. Em 

cada transecto havia uma unidade controle (dentro da ESECA), uma unidade a 1 km da borda 

da UC (zona de amortecimento) e uma unidade periférica, todas com um diâmetro de 2 km e 1 

km distantes entre si (Figura 2). 

Figura 2 – Mapa amostral da pesquisa 

 
Fonte: Autora, 2021 
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Para determinar as unidades em que aconteceram as amostragens, anteriormente às 

coletas foram realizados vôos com um VANT (veículo aéreo não tripulado), Modelo DJI Inspire 

1, munido de câmera X3 e câmera MAPIR Survey 2, com filtros Red e Infra-Vermelho próximo 

(NIR). Esses vôos foram previamente programados com o uso do programa Ground Station 

Software (https://www.ugcs.com/), em que foram delimitadas a distância focal, a altura do vôo 

e, consequentemente, a resolução espacial da imagem. 

A partir disso foram realizadas a junção das imagens com superposição mínima de 70% 

no programa AGISOFT PHOTOSCAN e ao longo dos transectos e suas réplicas foram 

demarcadas áreas de acordo com o uso do solo, identificadas como área preservada, dentro da 

ESECA e tida como controle, e duas áreas mais externas com diferentes fisionomias, indicadas 

como (Mosaico 1) e (Mosaico 2). Essas unidades mais externas foram identificadas e nomeadas 

em função dos usos do solo realizado em cada uma e foram descritas como: área de agricultura 

(a), área conservada (b) e área de vegetação secundária (c) (Figura 3). Com distância mínima 

de 3 km entre as quatro transeções para garantir a independência amostral, foram realizados 7 

pontos de coleta em cada uma. 

Figura 3 – Ilustração esquemática de um transecto e pontos de coleta 

 

Fonte: Autora, 2021. 

Nessa pesquisa, os diferentes pontos amostrados e identificados quanto ao uso do solo 

foram determinados como área preservada homogênea em pontos dentro da unidade de 

conservação e caracterizado pela presença de plantas nativas e estágio de sucessão ecológico 

avançado; como área de agricultura em pontos com cultivo agrícola de milho e feijão; como 

área conservada em pontos com manchas de vegetação nativa em estágio de sucessão ecológico 

avançado, porém fora da unidade de conservação e, por fim, como área de vegetação secundária 
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em pontos de vegetação nativa em estágio de sucessão intermediário e que anteriormente foram 

ocupados por outras comunidades biológicas (Adaptado de Projeto ICMBio, 2017). 

Em cada ponto, as amostras de solo foram coletadas numa profundidade de 0-20 cm e 

consistiram em cinco subamostras de 850 gramas (LUCENA et al., 2013). No total foram 

coletadas 28 amostras de solo (Tabela 1) em 12 áreas, de pontos selecionados por método 

estatístico de estratificação aleatória, que foram homogeneizadas assepticamente e 

acondicionadas em sacos plásticos etiquetados e encaminhadas ao Laboratório de 

Microbiologia Ambiental (LAMAB) do Departamento de Biologia da Universidade Federal do 

Ceará (UFC). 

Tabela 1 – Relação dos pontos amostrais coletados 

Ponto Amostral Latitude Longitude Uso do Solo 

PRE45 -6,73705 -40,2711 Preservada 

PRE98 -6,63398 -40,1988 Preservada 

PRE116 -6,72196 -40,229 Preservada 

PRE156 -6,66051 -40,1693 Preservada 

A56 -6,76033 -40,276 Agricultura: milho e feijão 

A68 -6,7908 -40,2709 Agricultura: milho e feijão 

A78 -6,58763 -40,1943 Agricultura: milho e feijão 

A89 -6,62007 -40,2028 Agricultura: milho e feijão 

A119 (A122) -6,72803 -40,2125 Agricultura: milho e feijão 

A149 -6,75766 -40,2003 Agricultura: milho e feijão 

A155 -6,66926 -40,1598 Agricultura: milho e feijão 

A180 -6,71132 -40,1404 Agricultura: milho e feijão 

C49 -6,74924 -40,277 Conservada 

C61 -6,77864 -40,2684 Conservada 

C83 -6,59704 -40,2033 Conservada 

C86 -6,60558 -40,2028 Conservada 

C128 -6,73637 -40,2182 Conservada 

C144 -6,75271 -40,1941 Conservada 

C160 -6,67286 -40,1539 Conservada 

C170 -6,69342 -40,1408 Conservada 

S52 -6,75653 -40,2698 Secundária 

S69 -6,78738 -40,2642 Secundária 

S76 -6,59051 -40,1977 Secundária 

S91 -6,61225 -40,2055 Secundária 

S121 -6,72813 -40,2081 Secundária 

S140 -6,76022 -40,1965 Secundária 

S158 -6,67485 -40,1599 Secundária 

S168 -6,69818 -40,1457 Secundária 
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4.3 Quantificação de grupos funcionais bacterianos cultiváveis 

 Foram quantificados os grupos funcionais bacterianos por meio de contagem de 

colônias em placa, a fim de estimar o potencial da comunidade bacteriana no solo dos diferentes 

pontos coletados. Os procedimentos de quantificação foram realizados em triplicata com três 

ensaios, sendo essa abundância relativa considerada para os seguintes grupos funcionais: 

actinobactérias, bactérias celulolíticas, amilolíticas, diazotróficas de vida livre e solubilizadoras 

de fosfato. 

Para tanto, cada amostra de solo foi submetida a uma diluição, em que se utilizaram 10 

gramas de solo para cada 90 mL de solução salina a 0,85%. Essa diluição foi submetida a 

agitação orbital (150 rpm) por 30 minutos em temperatura ambiente e a partir da suspensão 

foram preparadas diluições decimais em série (10-2 a 10-6) através da transferência de 1 mL para 

tubos contendo 9 mL de solução salina a 0,85%. A partir disto, uma suspensão de 0,1 mL das 

diluições foi estriada em placas pelo método spread plate com o auxílio de alça de Drigalsky 

sob a metodologia adequada para cada grupo microbiano. Destaca-se que foi adicionado em 

todos os meios de cultivo utilizados, após autoclavagem e antes da preparação das placas, uma 

alíquota de 2,5 mL. L-1 de nistatina padrão microbiológico (10.000 UI/ml) a fim de inibir o 

crescimento de fungos possivelmente presentes nas amostras de solo. 

De forma a avaliar a abundância desses grupos bacterianos foram consideradas para a 

contagem de colônias apenas as placas de diluições que apresentaram número de colônias entre 

30-300 e os resultados foram expressos como unidades formadoras de colônia por grama de 

solo (UFC.g-1) e convertidos para Log UFC. g-1 para uma melhor apresentação dos dados. 

4.3.1 Contagem de actinobactérias 

As actinobactérias foram contabilizadas a partir do isolamento no meio caseína dextrose 

ágar (CDA) (KUSTER; WILLIAMS, 1964; ARIFUZZAMAN et al., 2010) (Apêndice A). As 

placas preparadas em triplicata foram incubadas por sete dias a 28°C (± 2) e após esse período 

realizou-se a contagem das colônias. 

4.3.2 Contagem de bactérias celulolíticas 

 Para esse grupo microbiano foi utilizado o meio ágar de celulose modificado com 

Vermelho Congo (HENDRICKS et al., 1995) (Apêndice A). As placas foram preparadas em 

triplicata, inoculadas e incubadas durante sete dias a 28°C (± 2) e, após esse período, àquelas 
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placas que apresentaram 30-300 colônias foi adicionado 10mL de solução 1M de NaCl por 30 

minutos, que revelou o halo de degradação em torno das colônias. A contagem das colônias foi 

realizada considerando somente aquelas que apresentaram halo de degradação revelado pela 

solução de NaCl. 

4.3.3 Contagem de bactérias amilolíticas 

 As amilolíticas foram quantificadas com o uso de um meio contendo 2% de amido 

(Apêndice A). As placas foram preparadas em triplicata, inoculadas e incubadas durante 24hrs 

a 37ºC e depois incubadas durante sete dias a 28°C (± 2) (KANNAN, 1996; CAPPUCCINO; 

SHERMAN, 1996). Após o período de incubação, as colônias bacterianas em placa foram 

inundadas por uma solução de iodo Gram (lugol a 0,01 M) e observou-se a presença de halo ao 

redor das colônias, indicativo da degradação do amido. A contagem das colônias foi realizada 

considerando somente aquelas que apresentaram halo de degradação. 

4.3.4 Contagem de bactérias solubilizadoras de fosfato  

 Para esse grupo microbiano foi utilizado o meio de ágar de Pikovskaya (PVK) 

contendo fosfato tricálcico insolúvel (Apêndice A). As placas foram preparadas em triplicata, 

as diluições seriadas foram inoculadas e submetidas a uma incubação durante dez dias a 28°C 

(± 2) (PIKOVSKAYA, 1948; GOENADI; SUGIARTO, 2000). Após o período de incubação 

observaram-se as colônias que apresentarem zonas de halo, indicativas da precipitação de 

fosfato, e apenas essas foram consideradas para a contagem. 

4.3.5 Contagem de bactérias diazotróficas de vida livre 

O número de colônias das bactérias fixadoras de nitrogênio de vida livre foi determinado 

com o uso de um meio isento de nitrogênio (WILSON; KNIGHT, 1952; PARK et al., 2005),  o 

meio de Burk (Apêndice A). As placas foram preparadas em triplicata, inoculadas e incubadas 

durante sete dias a 30°C (± 2), procedendo com a contagem das colônias. 

4.4 Análises químicas do solo 

 As amostras de solo coletadas foram submetidas a avaliação de suas características 

químicas de acordo com metodologia definida pelo Manual de Métodos de Análise de Solo 

(TEIXEIRA et al., 2017). Avaliou-se os parâmetros relacionados com a biota do solo, sendo 

eles: pH, condutividade elétrica (CE), carbono orgânico total (Corg), matéria orgânica (MO), 
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fósforo (P), nitrogênio (N), macronutrientes:  sódio (Na), potássio (K), cálcio (Ca) e magnésio 

(Mg), micronutrientes: ferro (Fe), cobre (Cu), zinco (Zn) e manganês (Mn), e acidez potencial. 

 A determinação do pH foi realizada de forma potenciométrica através de um 

pHmetro, em que se utilizou uma mistura de 10g de solo com 25mL de água deionizada 

(proporção 1:2,5). O equipamento foi calibrado previamente com padrões de pH 4,0 e 7,0 e a 

solução, após ser agitada, ficou em descanso por 1 hora antes da medição.  

 A condutividade elétrica das amostras de solo foi obtida por meio da mistura de 100g 

de solo com 100 mL de água destilada (proporção 1:1). A mistura foi agitada e deixada em 

repouso por 24h, filtrada em papel de filtro comum e o filtrado lido por condutivímetro, em mS 

cm-1 a 26°C. 

 A quantidade de carbono orgânico total (Corg) foi determinada a partir de uma reação 

de oxirredução, em que se utilizou 0,5 g de solo com 10 mL de dicromato de potássio, e essa 

mistura foi submetida a aquecimento em chapa aquecedora. Adicionou-se ainda água destilada, 

ácido fosfórico e indicador (difelanina) e realizou-se uma titulação com solução de sulfato 

ferroso amoniacal 0,05 mol.L-1. O volume gasto para cada amostra foi anotado e o cálculo para 

determinação do Corg foi realizado através da seguinte equação:  

Corg (g/kg)  =  (40  -  volume gasto)  x  f  x  0,6 

f = 40/volume do sulfato ferroso gasto na prova em branco. 

Também foi possível determinar a quantidade de matéria orgânica (MO) a partir dos 

resultados de Corg, para isso utilizamos a seguinte equação: 

MO (g/kg)  =  C (g/kg)  x  1,724 

 O teor de fósforo no solo foi de determinado baseado no princípio da dissolução e/ou 

do deslocamento de P presente em minerais e superfícies sólidas do solo para a solução. Para 

isso utilizou-se 5g de solo para 50mL de solução Mehlich-1 (proporção 1:10), mistura que foi 

agitada, submetida a filtragem rápida (filtro faixa preta) e preparada para leitura no 

espectrofotômetro-UV-Vis seguindo metodologia específica. A partir da leitura das amostras 

foram calculados a quantidade de fósforo e expressos em mg/kg, a partir da seguinte fórmula: 

P (mg/kg)  =  L  x  Fp  x  10 
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L = leitura da amostra. 

Fp = coeficiente angular da reta obtido a partir dos valores de leitura das curvas preparadas 

para análise. 

 A análise de nitrogênio total nas amostras do solo foi determinada através da 

destilação a vapor. Para isso foram colocados em tubos 1 g de solo (TFSA) e 2,5mL de solução 

digestora e levados ao bloco de digestão à 150ºC por uma hora. Após isso realizou-se uma 

preparação das amostras seguindo metodologia adequada, destilação e posterior titulação. O 

volume obtido foi calculado sob fórmula e expresso em g/kg. 

 Para a determinação dos teores de macronutrientes no solo (Na, K, Ca e Mg), 

utilizou-se 7g de solo para 70mL de acetato de amônio 1N pH 7 (proporção 1:10), em que essa 

mistura foi agitada, submetida a uma filtragem lenta e após isso, cálcio e magnésio solúveis 

foram determinados pelo espectrômetro de absorção atômica (EAA), e sódio e potássio pelo 

fotômetro de chama. Os cálculos foram feitos seguindo a metodologia para cada cátion e os 

valores expressos em cmolc. Kg. Já para os teores de micronutrientes no solo (Fe, Cu, Zn e Mn) 

utilizou-se uma mistura de 12g de solo com 60 mL de solução extratora de Mehlich-1 

(proporção 1:5), que foi agitada, submetida a uma filtragem lenta e esse filtrado lido no 

espectrômetro de absorção atômica (EAA). Os valores de ferro, cobre, zinco e manganês foram 

obtidos a partir do cálculo da leitura do extrato (em mg.L-1) multiplicado por cinco, sendo esses 

valores também expressos em cmolc. Kg. 

 Por fim, a acidez potencial foi obtida a partir de uma titulação com NaOH 0,0606 N. 

A partir da mistura de 3 g de solo com 45 mL de acetato de cálcio 1N (proporção 1:15), que foi 

agitada, submetida a filtragem rápida, pipetado 25mL do extrato, adicionado fenolftaleína 3% 

como indicador e a titulação foi realizada até o desenvolvimento de uma coloração rósea. O 

cálculo foi realizado seguindo metodologia e os valores foram expressos em cmolc /kg. 

4.5 Análise dos dados 

Para avaliar a dinâmica dos grupos funcionais do presente trabalho utilizou-se uma das 

medidas de diversidade que considera a abundância relativa e que é determinada pelo índice de 

Shannon (H’) (MARTINS; SANTOS, 1999). A abundância foi obtida a partir dos dados das 

contagens de colônias realizadas, e então o índice de diversidade dos grupos funcionais 

bacterianos foi calculado. Para tanto, utilizou-se a equação do índice de Shannon-Weaver, 

apresentada a seguir: 
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H =  − ∑ pi (ln pi) 

Nessa equação temos que “pi” representa a abundância de cada grupo funcional no 

somatório de todas as contagens (MAGURRAN, 1988; GOMEZ et al., 2006). 

Além disso, os dados quantitativos das análises químicas das amostras de solo, assim 

como as contagens de colônias e os índices de Shannon obtidos foram submetidos a uma análise 

ANOVA e comparações de médias pelo teste de correlação de Pearson, considerando os 

diferentes usos do solo envolvidos no estudo. Para classificação das correlações utilizou-se a 

interpretação estabelecida por Callegari-Jacques (2013) (Tabela 2). 

Tabela 2 – Interpretação de índices de correlação de Pearson 

Valor de r (+ ou -) Interpretação 

0,00 a 0,19 Correlação muito fraca 

0,20 a 0,39 Correlação fraca 

0,40 a 0,69 Correlação moderada 

0,70 a 0,89 Correlação forte 

0,90 a 1,00 Correlação muito forte 

Fonte: Callegari-Jacques, 2003. 

Por fim, foi realizada uma análise de componentes principais (PCA) de forma a 

identificar a relação entre as características extraídas dos dados de abundância dos grupos 

funcionais e das análises químicas dos diferentes usos do solo. 
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5 RESULTADOS 

5.1 Abundância dos grupos funcionais nos diferentes usos de solo 

5.1.1 Actinobactérias 

 As abundâncias das actinobactérias nos diferentes usos do solo apresentaram 

diferença estatística significativa (p<0,05) entre as áreas amostradas, em que é possível destacar 

a área C170 com maior valor de abundância, 7,28 Log UFC. g-1, e a área S69 com menor valor 

(6,03 Log UFC. g-1). 

 As abundâncias nas áreas amostradas no solo preservado se diferenciaram das demais 

áreas com valor médio de 6,95 Log UFC. g-1 (Figura 4). Além disso, esse grupo funcional se 

destaca dos demais estudados nesse trabalho por apresentar maior valor médio de abundância 

registrada em todos os usos de solo. 

Figura 4 – Valores médios das abundâncias de actinobactérias nos diferentes usos de solo 

estudados 

 

Fonte: Dados da pesquisa. 
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5.1.2 Abundância de Bactérias Celulolíticas 

 Os resultados para abundância dessas bactérias não apresentaram diferença 

significativa (p>0,05), ou seja, não apresentam diferença estatística entre as áreas estudadas. A 

área C160 apresentou maior valor de abundância (7,39 Log UFC. g-1), enquanto a área A68 

apresentou menor valor (5,43 Log UFC. g-1). 

 Quanto ao uso de solo (Figura 5), nas áreas amostradas no uso de solo conservado 

houve uma abundância com maior valor médio de 6,57 Log UFC. g-1, seguido das áreas com 

solo preservado, que registrou o segundo maior valor médio de abundância (6,53 Log UFC. g-

1). 

Figura 5 – Valores médios das abundâncias de bactérias celulolíticas nos diferentes usos de solo 

estudados 

 

Fonte: Dados da pesquisa. 

5.1.3 Abundância de Bactérias Amilolíticas 

 A maior abundância para esse grupo funcional bacteriano ocorreu na área C170 com 

7,14 Log UFC. g-1, e o menor valor na área A68 com 4,70 Log UFC. g-1. Embora a diferença 

entre as abundâncias nas áreas amostradas nos diferentes usos de solo não tenha sido 



32 
 

estatisticamente significativa (p>0,05), as áreas conservadas apresentaram maior valor médio 

(6,47 Log UFC. g-1) para a abundância de bactérias amilolíticas (Figura 6). 

Figura 6 – Valores médios das abundâncias de bactérias amilolíticas nos diferentes usos de solo 

estudados 

 

Fonte: Dados da pesquisa. 

5.1.4 Abundância de Bactérias Solubilizadoras de Fosfato 

Mesmo a diferença entre as áreas avaliadas não tendo se apresentado estatisticamente 

significativa (p>0,05), os resultados de abundância para as bactérias solubilizadoras de fosfato 

se destacam por apresentar menor valor médio de abundância registrada no uso de solo 

secundário, 5,89 Log UFC. g-1 (Figura 7), sendo esse valor também o menor valor médio entre 

todos os grupos funcionais estudados nesse trabalho. 

 O maior valor de abundância para esse grupo bacteriano foi na área S168 e o menor 

na área S69, respectivamente 7,14 Log UFC. g-1  e 4,30 Log UFC. g-1. 
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Figura 7 – Valores médios das abundâncias de bactérias solubilizadoras de fosfato nos 

diferentes usos de solo estudados 

 

Fonte: Dados da pesquisa. 

5.1.5 Abundância de Bactérias Diazotróficas de Vida Livre 

 Dentre os grupos funcionais estudados, a análise de variância mostrou que essas 

bactérias apresentaram maior variação entre as áreas amostrais, com o menor valor de 

abundância 5,72 Log UFC. g-1 na área S69 e o maior valor de abundância 7,55 Log UFC. g-1 

na área S52. 

 Em relação aos valores médios de abundância das bactérias diazotróficas de vida 

livre entre os usos de solo (Figura 8), o maior valor médio registrado foi em áreas com uso de 

solo preservado (6,95 Log UFC. g-1) e o menor valor médio em uso de solo pela agricultura 

(6,57 Log UFC. g-1), sendo essa variação estatisticamente significativa (p<0,05). 
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Figura 8 – Valores médios das abundâncias de bactérias diazotróficas de vida livre nos 

diferentes usos de solo estudados 

 

Fonte: Dados da pesquisa. 

5.2 Equabilidade dos grupos funcionais nos diferentes usos de solo 

 Os índices de Shannon (H’) obtidos das abundâncias relativas das diferentes áreas 

avaliadas dos usos de solo variaram de 0,71 na área S76 e 1,60 na área S168. Pela análise de 

variância os índices de Shannon não apresentaram diferença significativa dentre os diferentes 

usos do solo (p = 0,546), mas destacamos que a uniformidade (equabilidade) dos dados foi 

maior nas áreas de solo conservado (Figura 9). 
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Figura 9 – Valores de H’ por uso de solo 

 
Fonte: Dados da pesquisa. 

  5.3 Análise estatística dos grupos funcionais em relação aos diferentes usos de solo 

  Com a ANOVA foi possível verificar as diferenças entre as abundâncias dos grupos 

funcionais em relação aos usos de solo e determinar, por meio de Tukey (5% de significância) 

em qual grupo essas diferenças se apresentavam (Tabela 3), de forma que se observou que para 

as actinobactérias o solo preservado difere estatisticamente dos demais usos de solo, por possuir 

maior valor médio de abundância. Além disso, é possível observar que para as bactérias 

celulolíticas, amilolíticas e solubilizadoras de fosfato não houve diferença significativa entre os 

usos de solo e que as bactérias diazotróficas de vida livre são as mais sensíveis a alterações do 

solo, pois apresentou a maior diferença entre as abundâncias nos diferentes usos. 

Tabela 3 – Valor médio das abundâncias e equabilidade dos grupos funcionais 

 
Médias com mesma letra não diferem entre si pelo teste de Tukey (5% de significância). 

* Não apresentou diferença significativa. 

 Preservada Agricultura Conservada Secundária 

Actinobactérias 6,95a 6,63b 6,74b 6,62b 

Bact. Celulolíticas 6,53a 6,39a 6,57a 6,47a 

Bact. Amilolíticas 6,37a 6,25a 6,47a 6,24a 

Bact. Solubilizadoras 6,08a 6,14a 6,10a 5,89a 

B. Diazotróficas 6,95a 6,57c 6,81ab 6,71bc 

Índice de Shannon 1,1105* 1,0975* 1,2460* 1,1759* 
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5.4 Características químicas do solo 

 Com base na análise de variância realizada com os dados das análises químicas do 

solo (Tabela 4), na maioria dos parâmetros avaliados a diferença foi significativa (p < 0,05), 

exceto nos valores de pH (p = 0,151). Nesse parâmetro os valores variaram de 4,84 na área A56 

a 6,52 na área A89, ambas áreas amostradas no solo com uso agrícola. Na análise de 

condutividade do solo foi possível obter o maior registro na área C86, 2,32 mS/cm, e o menor 

registro foi de 0,12 mS/cm na área C83. Em relação a acidez potencial, que corresponde a 

capacidade do solo de realizar trocas catiônicas, o menor valor foi 0,1 cmolc /kg na área A155 

e o maior 4 cmolc /kg na área PRE45. 

 Em relação a concentração máxima de carbono (Corg), os valores variaram entre 

1,93 g/Kg na área A155 e 20,44 g/Kg na área PRE45. Para matéria orgânica (MO) a amplitude 

dos dados se deu também entre as duas áreas mencionadas, pois esses parâmetros são 

relacionados, assim, em relação a MO, a menor concentração foi 3,33 g/Kg na área A155 e a 

maior foi 35,24 g/Kg na área PRE45. Quanto as concentrações de fósforo (P), a área C61 

apresentou menor concentração, 3,17 g/Kg e a área S76 apresentou maior concentração, 25,39 

g/Kg. Ao avaliarmos a concentração de nitrogênio (N), temos que a menor concentração obtida 

foi no solo amostrado da área A155 com valor total de 0,80 g/ Kg e a maior concentração foi 

na área S168. 

 Na análise de macronutrientes, para sódio (Na) a concentração mínima foi 0,23 cmol/ 

Kg na área A180 e a máxima 0,47 cmol/ Kg na área S52. Já para potássio e cálcio as menores 

concentrações foram encontradas na área S69, sendo 0,21 cmol/ Kg e 0,70cmol/ Kg, 

respectivamente. No teor de potássio, a área C170 apresentou maior concentração, 0,78cmol/ 

Kg, já o maior teor de cálcio foi encontrado na área PRE98, sendo 7,50 cmol/ Kg. Quanto ao 

teor de magnésio, as concentrações variaram entre 0,39 cmol/ Kg e 3,39 cmol/ Kg, para as áreas 

S121 e C83, respectivamente. 

 Quanto aos teores de micronutrientes, a área C160 apresentou menor concentração 

de ferro, 4,23 cmol/ Kg e a área S69 a maior concentração, 35,78 cmol/ Kg. A área S69 se 

destacou também apresentando nos teores de micronutrientes as menores concentrações de 

zinco (Zn) e manganês (Mn), 0,41 cmol/ Kg e 2,67 cmol/ Kg, respectivamente, sendo esses 

valores os mínimos obtidos nas áreas para cada nutriente. Para o zinco a maior concentração 

foi 4,16 cmol/ Kg na área C160 e para o manganês foi 91,84 cmol/ Kg na área S76. 
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 De acordo com a tabela 4, é possível observar as médias obtidas em cada análise 

química do solo e que, embora majoritariamente difiram entre si, pois em 72% dos parâmetros 

houve a separação em dois grupos, no pH as médias não diferiram estatisticamente entre si. Em 

contraste, as médias de carbono (Corg) formaram quatro grupos, evidenciando a diferença e 

influência da alteração do uso de solo nesse parâmetro. Dentre os resultados, destaca-se a área 

preservada, que apresentou maiores médias em oito dos 15 parâmetros químicos analisados, já 

a área de agricultura possuiu os menores valores em 60% dos parâmetros. 

Tabela 4 – Médias dos parâmetros químicos do solo em relação aos diferentes usos 

Médias com mesma letra não diferem entre si pelo teste de Tukey (5% de significância). 

5.5 Correlação de dados dos grupos funcionais bacterianos e dos parâmetros químicos 

do solo 

 A análise de correlação com os dados de abundância dos grupos funcionais 

bacterianos e dos parâmetros químicos realizados com as amostras de solo revelaram o nível de 

influência entre essas variáveis. Na tabela 5 é possível ver os coeficientes de Pearson obtidos 

na análise e a significância dessa estatística. Embora nenhuma das correlações tenham sido 

classificadas em forte ou muito forte, a maior parte da análise apresentou-se significativa, 

(p<0,05), nesses casos  podemos destacar nitrogênio, potássio, cálcio e manganês que se 

correlacionaram positivamente com todos os grupos funcionais, seguido de pH, carbono e 

manganês, que se correlacionaram positivamente com quatro dos cinco grupos funcionais 

 Preservada Agricultura Conservada Secundária 

pH 5,67a 5,72a 5,66a 5,87a 

CE (mS/cm) 1,17a 0,53b 1,14a 0,33b 

Acidez Potencial 

(cmolc/kg) 
1,38a 0,34b 0,53b 0,38b 

Corg (g/Kg) 15,89a 7,17d 12,64b 9,55c 

MO (g/Kg) 27,40a 12,36d 21,79b 16,47c 

P (mg/Kg) 6,58b 6,96b 6,36b 9,40a 

N (g/Kg) 16,51a 6,42c 11,49b 9,55b 

Na (cmol/Kg) 0,32b 0,28c 0,33b 0,41a 

K (cmol/Kg) 0,54a 0,41b 0,56a 0,41b 

Ca (cmol/Kg) 5,38a 2,66b 4,42a 2,75b 

Mg (cmol/Kg) 2,24a 1,21b 1,86a 1,10b 

Fe (cmol/Kg) 11,86c 12,44ab 15,44ab 16,04a 

Cu (cmol/Kg) 0,73a 0,26b 0,31b 0,18b 

Zn (cmol/Kg) 1,88ab 1,46bc 2,15a 1,14c 

Mn (cmol/Kg) 48,73a 17,48b 43,62a 35,90a 
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analisados.  Em relação à correlação negativa, podemos destacar o ferro, que se correlacionou 

com  todos os grupos bacterianos, exceto com as bactérias amilolíticas. 

 As actinobactérias apresentaram correlação positiva com todos os parâmetros, exceto 

fósforo e ferro, e a maior correlação observada foi com as bactérias diazotróficas (r=0,63), 

seguido da correlação com as bactérias amilolíticas (r=0,45). Destacamos também as maiores 

correlações desse grupo bacteriano com os teores de N, Ca e Mg, que apresentaram  coeficiente 

de Pearson igual a 0,48, 0,40 e 0,42, respectivamente. Todas as correlações supracitadas  são 

consideradas moderadas e as demais correlações com as actinobactérias foram classificadas em 

fracas e muito fracas. 

 Para as bactérias celulolíticas, as correlações foram positivas em todos os parâmetros, 

exceto acidez potencial e ferro. Mais da metade das correlações apresentadas foram fracas, mas 

destacamos  a correlação desse grupo bacteriano com as bactérias solubilizadoras de fosfato, 

que foi classificada como moderada (r=0,47). Essas bactérias também se correlacionaram de 

forma moderada com o pH (r=0,41),  com K (r=0,48) e com Ca (r=0,46). As demais correlações 

apresentadas foram fracas ou muito fracas.  

 Em relação as amilolíticas, todas as correlações apresentaram-se positivas, exceto 

com acidez potencial, fósforo e ferro, mas importante salientar que essas correlações não foram 

significativas. Constatou-se que as abundâncias dessas bactérias se correlacionaram de forma 

moderada apenas com as actinobactérias (r=0,45). Vale destacar também que a maioria das 

correlações determinadas para esse grupo não foram significativas e daquelas que foram, foi o 

único grupo funcional a não se correlacionar negativamente com nenhum outro parâmetro. 

 Quanto as bactérias solubilizadoras de fosfato, a única correlação negativa 

apresentada foi com ferro. Além disso, é possível notar que suas abundâncias apresentaram 

correlações classificadas como moderada apenas com as bactérias celulolíticas (r=0,47) e com 

teores de K (r=0,41). Vale destacar nessa análise que a correlação, embora não tenha sido 

significativa (p=0,058) com teores de fosfato (P), quando foi feita utilizado os valores absolutos 

do número de células obtivemos uma diferença significativa e a correlação de Pearson foi igual 

a 0,236. Essa divergência pode ter ocorrido devido a diminuição da magnitude provocada pela 

logaritimização da variável abundância. 

 As bactérias diazotróficas de vida livre também tiveram correlação positiva com 

todos os parâmetros, exceto com ferro. Para esse grupo funcional,  as correlações apresentaram-
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se como moderadas com actinobactérias (r=0,63), carbono e matéria orgânica (r=0,44),  cálcio 

(r=0,43) e magnésio (r=0,44).  As demais correlações foram fracas ou muito fracas.
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Tabela 5 – Coeficientes gerais de correlação de Pearson entre os grupos funcionais bacterianos e parâmetros químicos analisados 

Parâmetros Actinobactérias Bact. Celulolíticas Bact. Amilolíticas Bact. Solubilizadoras Bact. Dizotróficas 

Actinobactérias - 0,35 0,45 0,23 0,63 

Bact. Celulolíticas 0,35 - 0,35 0,47 0,33 

Bact. Amilolíticas 0,45 0,35 - 0,07* 0,35 

Bact. Solubilizadoras 0,23 0,47 0,07* - 0,32 

B. Diazotróficas 0,63 0,33 0,35 0,32 - 

pH 0,22 0,41 0,09* 0,36 0,34 

CE 0,18 0,12* 0,13* 0,09* 0,27 

Acidez Potencial 0,12* -0,23 -0,05* 0,04* 0,09* 

Corg 0,39 0,37 0,28 0,14* 0,44 

MO 0,39 0,37 0,28 0,14* 0,44 

P -0,12* 0,18 -0,11* 0,15* 0,18 

N 0,48 0,37 0,32 0,31 0,38 

Na 0,09* 0,31 0,12* 0,01* 0,24 

K 0,33 0,48 0,16 0,41 0,51 

Ca 0,40 0,46 0,19 0,32 0,43 

Mg 0,42 0,34 0,15* 0,30 0,44 

Fe -0,19 -0,29 -0,05* -0,34 -0,23 

Cu 0,30 0,20 0,14* 0,03* 0,24 

Zn 0,12* 0,20 0,03* 0,26 0,37 

Mn 0,27 0,50 0,18 0,25 0,39 

* Correlação não significativa (p>0,05)
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5.6 Análise de componentes principais com base nas abundâncias dos grupos funcionais e 

nos parâmetros químicos do solo 

 Utilizando-se da análise de componentes principais (PCA), foi possível identificar a 

relação entre as características analisadas tanto dos grupos funcionais (abundância) quanto as 

do solo. Essa análise entre as variáveis gerou um KMO igual a 0,695, considerado razoável 

(FÁVERO, 2009), sugerindo adequação dos dados à análise fatorial, além disso, o teste de 

esfericidade de Bartlett apresentou uma matriz com sig = 0,000, portanto não é uma matriz de 

identidade, evidenciando a correlação entre as variáveis. Os resultados de PCA mostraram que 

cinco componentes explicam 72,6% da variância dos dados, sendo o primeiro componente 

responsável por 37,69% dos dados e englobando as variáveis de abundância de actinobactérias, 

bactérias celulolíticas, bactérias diazotróficas, pH, carbono, matéria orgânica, nitrogênio, 

potássio, cálcio, magnésio, cobre, zinco e manganês. 

Figura  10 – Análise de componentes principais com dados de abundância e parâmetros 

químicos 

 

 Na análise de componentes principais realizada com os dados de cada uso do solo, 

foi possível estabelecer quais variáveis de solo poderiam estar influenciando na abundância dos 

grupos microbianos, de forma que, na área Preservada, cinco componentes explicaram  92,75% 

da variação dos dados, destes 49,70% foi explicado pelo primeiro componente,  que agrupa as 

variáveis pH, P, Na, K, Ca, Mg e log das bactérias celulolíticas. Na área de agricultura, seis 

componentes explicaram  89,54% da variação dos dados, destes 36,50%  representado pelo 
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primeiro componente que explica 36,50% dos dados e inclui as variáveis de pH, Corg, MO, N, 

K, Ca, Mg, Mn e log das actinobactérias. 

 Já na análise de PCA realizada com os dados da área conservada, foi possível obter 

que cinco componentes explicam 89,15% da variação dos dados, destes 39,42% são explicados 

pelo primeiro componente, que agrupa as variáveis Corg, MO, P, K, Ca e Mn. Por fim, na 

análise com os dados da área secundária, também cinco componentes explicaram 86,87% da 

variação dos dados, sendo que destes 46,65% foram explicados  pelo primeiro componente, 

representado pelas variáveis pH, Corg, MO, P, K, Ca, Mg, Cu, Zn, Mn e log das bactérias 

diazotróficas. 
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6 DISCUSSÃO 

6.1 Abundância dos grupos funcionais bacterianos cultiváveis 

 As comunidades bacterianas são fortemente influenciadas através da diversidade da 

comunidade vegetal devido a fontes de carbono da serrapilheira e pela influência das 

propriedades físico-químicas do solo (PAPATHEODOROU et al., 2008; BARDGETT; 

SHINE, 1999). Dessa forma, é importante considerar a estrutura vegetacional das áreas que 

foram amostrados os grupos funcionais, pois essa estrutura afeta a composição do solo podendo 

gerar alterações microclimáticas, acúmulo e produção de matéria orgânica e, principalmente a 

produção dos exsudatos pelas raízes das plantas, que têm influência na quantidade e atividade 

de comunidades microbianas (PRESCOTT; GRAYSTON, 2013; SOUZA et al., 2010; 

GRIFFITHS et al., 2011; KURAMAE et al., 2012; RAAIJMAKERS et al., 2009). 

Grupos bacterianos são reconhecidamente dependentes das propriedades do solo e são 

ligados as comunidades vegetais desse ecossistema (LANGE et al., 2014). Entre os usos de solo 

estudados, as áreas preservada e conservada encontram-se em estágio de sucessão avançado, 

apresentando semelhanças entre as propriedades edáficas e da estrutura vegetacional, o que 

pode refletir as abundâncias das actinobactérias, bactérias celulolíticas, bactérias amilolíticas e 

bactérias diazotróficas de vida livre terem sido maiores nessas áreas. 

  As actinobactérias apresentaram maior abundância na área preservada, o que indica 

a estreita relação que esse grupo possui com as propriedades edáficas e das comunidades 

vegetais. Nas áreas preservadas havia presença de vegetação nativa com sucessão avançada, 

contribuindo com uma maior deposição de serrapilheira e, assim, um aumento na atividade 

microbiana de grupos produtores de enzimas extracelulares, como as actinobactérias, que 

hidrolisam macromoléculas complexas, disponibilizando energia e nutrientes necessários para 

processos ecológicos no solo e interações metabólicas com outros microrganismos (SILVA et 

al., 2019; PALANIYANDI, 2014; PANDE et al., 2014). Além disso, tem-se que a capacidade 

metabólica das actinobactérias é um fator que possibilita o crescimento e sobrevivência desse 

grupo nos mais diferentes ambientes (GONZÁLEZ et al., 2005), o que explica a abundância 

não ter sido tão alterada entre os usos do solo, com uma variação não tão expressiva nos valores 

de abundância, embora, estatisticamente, a área preservada tenha diferido das demais. 

 A maior abundância das bactérias celulolíticas foi encontrada em área conservada. 

Essa área, caracterizada por vegetação nativa com estágio sucessional ecológico avançado, tem 
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grande deposição de serrapilheira. No processo de decomposição desse material, a celulose 

representa um dos principais compostos e que é hidrolisado pela ação de enzimas extracelulares 

produzidas por bactérias celulolíticas (RODRIGUES et al., 2011; MAKI et al., 2009). Além 

disso, nessa área há maior influência de raízes, ambiente reconhecidamente marcado pela 

liberação de exsudatos radiculares que determinam interações e atividade de microrganismos 

e, assim, com maior influência  na dinâmica da comunidade microbiana do solo (BAIS et al., 

2006). 

 Esses fatores também podem explicar a maior abundância de bactérias amilolíticas 

nas áreas conservadas, pois têm-se que o amido representa uma das principais fontes de carbono 

do solo (FLORENCIO et al., 2012), e, segundo Chávez e colaboradores (2012), quanto maior 

a presença de raízes, maior será a exsudação de compostos orgânicos, que representam fonte de 

carbono e energia a população microbiana, favorecendo aumento de sua abundância e 

diversidade. Considerando os estudos supracitados, isso também explica a menor abundância 

das bactérias amilolíticas na área agrícola, pois apesar da plantação de monoculturas de milho 

e feijão estarem presentes, a cobertura vegetal desse solo não é tão efetiva para que se considere 

a liberação de exsudatos das raízes que estimulariam o crescimento microbiano, além disso, 

consideramos que quanto menor a diversidade de plantas, menor a presença e atividade 

bacteriana no solo (LANGE et al., 2015). 

 Em contrapartida aos resultados anteriores, em que as maiores abundâncias foram 

detectadas em áreas preservada e conservada, temos que a abundância de bactérias 

solubilizadoras foi maior em área agrícola. Nos solos ácidos, como aqueles amostrado na área 

agrícola desse estudo, microrganismos como as bactérias solubilizadoras de fosfato são 

essenciais para a solubilização do fósforo inorgânico (CHAGAS JÚNIOR et al., 2010), o que 

pode justificar a maior presença desse grupo funcional nos solos dessas áreas. Resultado 

semelhante foi encontrado por Wang e colaboradores (2016), os quais estudaram a 

solubilização de fosfato de cepas em áreas agrícolas, e determinaram que nessas áreas foi 

identificado maior comunidade dessas bactérias. Além disso, esse grupo bacteriano é 

reconhecido por sua resistência ao estresse e capacidade de solubilização de fosfato em 

diferentes pHs (LI et al., 2021), levando em consideração esses e outros fatores como matéria 

orgânica, exsudação de raízes e quantidade de fósforo identificado nas análises de solo, explica-

se os valores de abundância não terem diferido estatisticamente para esse grupo nas diferentes 

áreas amostradas. 
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 Já para as bactérias diazotróficas de vida livre, temos que as abundâncias desse grupo 

diferiram estatisticamente entre si, de forma que é possível inferir que esse grupo bacteriano foi 

o mais sensível às alterações no solo. Mudanças no solo, como alterações na estrutura 

vegetacional, podem gerar modificações físicas e químicas que são capazes de afetar as 

bactérias diazotróficas (GRAHAM et al., 2014; MIRZA et al., 2014) e, consequentemente os 

processos ecológicos que elas participam nesse ecossistema. A maior abundância desse grupo 

foi obtida em área preservada, onde há mais presença de comunidades vegetais, que demandam 

a fixação biológica desses microrganismos e o aporte de nitrogênio proporcionadas por elas em 

solos (FRACETTO et al., 2019), o que também explica o maior teor de nitrogênio obtido nessa 

área. 

6.2 Parâmetros químicos dos diferentes usos do solo 

 Os maiores valores dos parâmetros químicos analisados foram registrados na área 

preservada. Nesses locais, destacamos o maior teor de carbono, matéria orgânica e nitrogênio. 

Levando em consideração que a atividade bacteriana é aumentada em locais com maior 

concentração de carbono e nitrogênio (KORANDA et al., 2013), o maior teor desses nutrientes 

pode ter relação com as maiores abundâncias dos grupos funcionais em áreas preservadas e 

conservadas. 

 Além disso, observa-se que, embora seja considerado que em áreas agrícolas os 

parâmetros químicos geralmente apresentam-se maiores do que em áreas preservadas 

(SANTOS et al., 2008; TRAVASSOS; SOUZA, 2011), os dados obtidos não refletem isso. É 

provável que tal resultado possa ser relacionado com a atividade agrícola realizada nos pontos 

amostrados ser considerada de sequeiro. A agricultura de sequeiro é considerada uma 

agricultura de subsistência e apresenta baixo nível tecnológico com pouco investimento tanto 

em aplicação de técnicas de manejo quanto no uso de insumos agrícolas (ARAGÃO, 1981). 

Ademais, a retirada da cobertura vegetal comumente realizada  na região para o plantio das 

culturas agrícolas, ocasiona a modificação das propriedades químicas e físicas do solo 

(CARVALHO FILHO et al., 2009), fato que também explica os menores valores dos 

parâmetros químicos encontrados em áreas agrícolas. 

 No presente trabalho o pH em todas as áreas apresentou-se ácido, variando de 5,67 

na área preservada a 5,87 na área secundária. O solo do semiárido, região da qual as amostras 

de solo foram coletadas, apresenta pH predominantemente alcalino, portanto, esse pH ácido 
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pode ser atribuído a processos pedogenéticos (MACEDO et al., 2021) e é considerado um fator 

que tem influência na abundância relativa de grupos microbianos em solo (ROUSK et al., 

2010). Embora não tenha sido possível estabelecer, estatisticamente, uma diferença 

significativa entre as áreas estudadas, Souza e colaboradores (2010) descrevem que em regiões 

rizosféricas, devido ação bioquímica das raízes, o pH é alterado, dessa forma é possível explicar 

os diferentes pH obtidos, devido a alteração da vegetação nos solos estudados. 

Ainda é possível observar um gradiente decrescente nos parâmetros de carbono, matéria 

orgânica e nitrogênio, da área preservada, conservada, secundária à agricultura. Áreas de 

floresta nativa são desmatadas através de corte e queima para serem convertidos em campo para 

a atividade agrícola, dessa forma há perdas substanciais da matéria orgânica do solo, com 

consequente perda de nutrientes (MENDES et al., 2015; JASPER, 2007; CERTINI et al., 2005). 

6.3 Equabilidade dos grupos funcionais de diferentes usos do solo 

 A diversidade funcional pode ser considerada como a variação das respostas bióticas 

frente às mudanças nos ecossistemas (STEELE et al., 1997), ou seja, a diversidade das 

atividades microbianas no solo, suas atuações nos processos biológicos no ecossistema 

(TORSVIK; ØVREÅS, 2002; KENNEDY, 1999).  Essa diversidade é crucial para entender a 

manutenção dos processos especializados do solo em ecossistemas terrestres (TRIVEDI et al., 

2019).  

 Foi observada uma maior diversidade funcional na área conservada (H’ = 1,25) e a 

menor em área agrícola (H’ = 1,10). Resultados semelhantes foram encontrados por Lauber e 

colaboradores (2013), que ao estudar a variabilidade das comunidades microbianas em 

diferentes usos da terra, encontraram uma maior diversidade bacteriana em solos sucessionais 

do que em solos agrícolas, fato que atribuíram ao teor de carbono orgânico disponível. Além 

disso, é importante destacar que a área preservada não apresentou maior diversidade funcional 

provavelmente pelo fato de que à medida que a vegetação se estabelece, atingindo níveis 

sucessionais avançados, há uma estabilidade na atividade metabólica dos microrganismos, 

mantendo o equilíbrio dos processos ecológicos (TORSVIK; ØVREÅS, 2002). 

Embora os índices de equabilidade (diversidade) encontrados tenham sido relativamente 

baixos, em comparações a outros estudos que utilizam o índice da Shannon (OLIVEIRA et al., 

2009; ZAK et al., 1994), e não tenham diferido entre si nos diferentes usos do solo, podemos 

considerar uma conexão entre as variações nos usos do solo e as respostas da diversidade 



47 
 

funcional, pois mesmo que haja perdas na diversidade devido às mudanças ambientais, ainda 

podemos considerar a resistência, resiliência e redundância funcional das funções microbianas 

(ALLISON; MARTINY, 2008; SINGH et al., 2014). 

 Essa redundância funcional é considerada uma forma da biodiversidade alcançar uma 

estabilidade nos processos do ecossistema e é definida como uma sobreposição nas capacidades 

metabólicas de diferentes organismos (MENDES et al., 2015; ALLISON; MARTINY, 2008), 

ou melhor, a semelhança entre organismos em termos funcionais. Dessa forma, consideramos 

que a diversidade funcional nesse trabalho não ter apresentado diferença significativa entre os 

usos de solo é explicada pelas características funcionais das comunidades bacterianas 

necessárias para executar e manter as funções ecológicas no solo, como a decomposição, 

solubilização e fixação de nutrientes (MARINARI et al., 2013; LAURETO, CIANCIARUSO; 

SAMIA, 2015) e, assim, não é influenciada pela alteração no uso. 

6.4 Correlação e análise de componentes principais entre grupos funcionais e parâmetros 

químicos do solo 

 As comunidades microbianas estão relacionadas com as propriedades edáficas 

(MENDES et al., 2015; FICHTNER, et al., 2014; PUPIN; NAHAS, 2014, HEROLD et al., 

2014), de forma que a adição ou perda da matéria orgânica pode alterar a composição e 

funcionalidade dos microrganismos nesse ecossistema. Além disso, essas comunidades não 

estão isoladas, podendo influenciar a coexistência uma das outras no solo (SILVA et al., 2019). 

 Todos os grupos funcionais estudados correlacionaram positivamente entre si, 

evidenciando a interação e possível facilitação dos microrganismos no solo, em que o produto 

da degradação de substratos por um grupo microbiano pode ter favorecido o metabolismo do 

outro (KOUZUMA et al., 2015). Para explicar essa correlação também podemos considerar o 

conceito de redundância funcional, anteriormente discutido, em que embora haja uma diferença 

na composição ou diversidade de um táxon bacteriano no ecossistema, as funções são mantidas 

devido a sobreposição funcional dos microrganismos no solo. 

 O pH teve correlação positiva com todos os grupos funcionais, provavelmente devido 

a influência desse pH no crescimento e permanência desses grupos microbianos em solo, e, 

principalmente, devido a faixa de pH considerada ideal para crescimento das bactérias do solo 

(ROUSK et al., 2010; AKOND et al., 2016). 
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 Importante destacar que o teor de ferro apresentou correlação negativa com todos os 

grupos funcionais. O ferro é um micronutriente presente no solo e é considerado essencial em 

diversos processos metabólicos de organismos presentes nesse ecossistema, mas concentrações 

altas desse metal podem ser tóxicas, afetando o crescimento microbiano (JIANG et al., 2009; 

LAMERS et al., 2012). Em estudo sobre íon de ferro sobre uma bactéria, Kalantari e Ghaffari 

(2008) concluíram que o crescimento bacteriano foi inibido na presença desse metal. Ou seja, 

de acordo com os estudos supracitados e os resultados de correlação de Pearson obtidos, 

podemos inferir que teores de Fe no solo podem interferir negativamente na abundância e, 

consequentemente, na diversidade funcional dos grupos bacterianos no solo. 

 A partir da análise de componentes principais (PCA) é possível perceber que 

variáveis como o pH e principalmente os teores de Corg, P e N explicaram boa parte da variação 

dos dados, o que sugere a importância e influência dos grupos funcionais no solo e o quão os 

parâmetros químicos dele pode influenciar a diversidade desses grupos. Herold e colaboradores 

(2014) constataram que a biomassa, a composição e a atividade microbiana foram influenciadas 

pelas propriedades do solo. No mesmo estudo os autores afirmaram que a diversidade 

microbiana estava relacionada principalmente às concentrações de nitrogênio no solo. Também 

em relação ao carbono e nitrogênio, Koranda e colaboradores (2013) avaliaram que a atividade 

bacteriana foi aumentada com a adição de nutrientes (C e N) no solo.  

Além disso, em seu trabalho sobre comunidades bacterianas em um gradiente de 

vegetação, Araújo e colaboradores (2017) também demonstraram que fatores ambientais e a 

vegetação explicaram boa parte da variação dos dados, ou seja, que as diferentes plantas e 

exsudatos radiculares favoreciam diferentes recursos e, assim, havia a seleção de comunidades 

bacterianas mais atuantes ao longo do gradiente.  

A PCA foi importante para evidenciar a influência dos parâmetros químicos do solo na 

variação dos dados obtidos no presente estudo. De maneira geral, o pH, carbono orgânico, 

fósforo, nitrogênio, macronutrientes como sódio, potássio, cálcio e magnésio e ainda os 

micronutrientes como o cobre, zinco e manganês foram identificados no primeiro componente 

da análise realizada para cada área. Isso evidencia que, mesmo nesse estudo as diversidades 

funcionais não terem diferido significativamente, as propriedades edáficas são responsáveis 

pela manutenção e estabilidade das comunidades bacterianas, fato explicado por Lauber  e 

colaboradores (2008), que em seu estudo em diferentes usos da terra, concluíram que a 

comunidade microbiana foi modificada por alterações no pH e na disponibilidade de nutrientes.
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7 CONCLUSÃO 

 No presente estudo foi possível identificar que as abundâncias dos grupos funcionais 

amostrados nos diferentes usos de solo, de forma geral, não apresentaram diferença 

significativa, mas destacamos o grupo de bactérias diazotróficas de vida livre, que 

demonstraram mais sensibilidade às alterações de solo. Ainda destacamos que, dentre os 

parâmetros químicos, o carbono apresentou mais diferença estatística entre os usos do solo, 

fator considerado importante na abundância e diversidade dos microrganismos, e mediado, 

principalmente, pela dinâmica da vegetação. Importante frisar também que os maiores valores 

dos parâmetros químicos foram encontrados em área preservada e os menores em área agrícola. 

 Em relação a diversidade funcional em termos de equabilidade, temos que os valores 

não diferiram significativamente entre as áreas, fato que pode ser atribuído a redundância 

funcional dos grupos no solo, que podem estar garantindo a manutenção dos processos 

ecológicos nesse ecossistema. Porém, essa maior diversidade ser encontrada em área 

conservada serve como importante fator para justificar a manutenção e conservação da 

vegetação desse local como atributo para manutenção da diversidade bacteriana e, 

consequentemente, dos ciclos biogeoquímicos e outras funções ecossistêmicas as quais as 

bactérias do solo estão ligadas.   

 A análise de componentes principais apresentou que as propriedades edáficas 

explicam boa parte da variação dos dados e, assim, da abundância e diversidade funcional dos 

grupos bacterianos estudados; confirmando mais uma vez a necessidade da manutenção da 

qualidade do solo e da comunidade vegetal que influencia a permanência desses grupos no 

funcionamento desse ecossistema. 
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APÊNDICE A – MEIOS DE CULTIVO 

 

MEIO CASEÍNA DEXTROSE ÁGAR (CDA) 

Substância Quantidade 

K2HPO4 0,5g 

MgSO4.7H2O 0,2g 

Dextrose 2g 

FeSO4 0,01g 

Caseína 0,2g 

Ágar 15g 

Água destilada 1000mL 

pH 6,5 – 6,6 
Fonte: Kuster; Williams, 1964, Arifuzzaman et.al., 2010. 

 

MEIO ÁGAR CELULOSE MODIFICADO 

Substância Quantidade 

Carboximetilcelulose 5g 

MgSO4 0,5g 

K2HPO4 1g 

Vermelho Congo 0,2g 

Ágar 10g 

Gelatina 5g 

Água destilada 1000mL 

pH 7±0,1 
Fonte: Hendricks et al., 1995. 

 

MEIO MÍNIMO COM 2% DE AMIDO 

Substância Quantidade 

Dextrose 1g 

Amido 20g 

MgSO4.7H2O 0,1g 

KH2PO4 2g 

K2HPO4 7g 

Citrato de sódio 0,5g 

Ágar 15g 

Água destilada 1000mL 

pH 7±0,2 
Fonte: Kannan, 1996; Cappuccino; Sherman, 1996. 
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MEIO ÁGAR PIKOVSKAYA (PVK) 

Substância Quantidade 

Dextrose 10g 

Ca3(PO4)2 5g 

Extrato de levedura 0,5g 

(NH4)2SO4 0,5g 

KCl 0,2g 

MgSO4.7H2O 0,1g 

NaCl 0,2g 

FeSO4 0,002g 

MnSO4 0,002g 

Corante Azul de Bromofenol 10mL 

Ágar 15g 

Água destilada 1000mL 

pH 7±0,2 
Fonte: Pikovskaya, 1948; Goenadi; Sugiarto, 2000. 

 

MEIO BURK 

Substância Quantidade 

Dextrose 10g 

K2HPO4 0,52g 

KH2PO4 0,41g 

NaSO4 0,05g 

CaCl2 0,2g 

MgSO4 0,1g 

FeSO4 0,005g 

Na2MoO4 0,0025g 

Ágar 15g 

Água destilada 1000mL 

pH 7±0,2 
Fonte: Wilson; Knight, 1952; Park et al., 2005. 
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