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RESUMO 

 

O solo é um sistema dinâmico no qual os organismos interagem através de relações diretas e 

indiretas. As regiões semiáridas apresentam condições edafoclimáticas peculiares que limitam 

o desenvolvimento de variados organismos. Diversos grupos de micro-organismos, dentre os 

quais as actinobactérias e os rizóbios, realizam funções primordiais nessas áreas. 

Actinobactérias são reconhecidas pelo seu potencial metabólico, enquanto os rizóbios 

colaboram diretamente com a incorporação de nitrogênio por meio da simbiose estabelecida, 

principalmente, com leguminosas. Os micro-organismos podem estabelecer diferentes 

interações mediadas pela presença de nutrientes e por mecanismos metabólicos intrínsecos 

aos organismos. Compreender como processos metabólicos influenciam o potencial 

adaptativo de actinobactérias e de rizóbios, permite entender os mecanismos que geram 

coexistência em ambiente natural. No capítulo I foi realizada uma análise referencial de 

estudos sobre regiões secas, actinobactérias, rizóbios e interações metabólicas, relacionadas a 

aspectos da ecologia microbiana de ambientes terrestres. No capítulo II deste trabalho, vinte e 

sete cepas de actinobactérias e 26 de rizóbios foram isoladas a partir de amostras de solo 

rizosférico, de área do Parque Nacional de Ubajara - Ce. Foram caracterizadas 

bioquimicamente e testadas quanto a capacidade de metabolizar xilana, pectina e solubilizar 

fosfato inorgânico sob pHs (4, 5, 7 e 9), temperaturas de (39°, 41°, 43° e 45°C) e salinidade 

de (1, 2, 3 e 4%). A caracterização bioquímica mostrou homogeneidade no uso de fontes de 

carbono e de nitrogênio entre as cepas dos dois grupos. As cepas de actinobactérias e de 

rizóbios foram capazes de degradar compostos contendo pectina. A decomposição da xilana 

foi observada apenas na presença da actinobactéria UB03. A solubilização de fosfato foi 

positiva em seis cepas de actinobactérias e em cinco de rizóbios, sendo o maior índice de 

solubilização registrato na cepa L91. As variáveis abióticas com maior correlação com a 

atividade metabólica ocorreram nos pHs 7 e 9, NaCl 1% e na temperatura de 39°C. No 

capítulo III foi avaliada a ocorrência de interação metabólica entre actinobactérias e rizóbios e 

sua influência, através da coinoculação, no desenvolvimento de plantas de feijão-caupi (Vigna 

unguiculata). Vinte e seis cepas de rizóbios e 23 cepas de actinobactérias foram cocultivadas 

in vitro em meios contendo xilana, pectina e trifosfato de cálcio. As cepas de Streptomyces sp 

(UB05 e UB11) foram selecionadas para avaliação in vivo do efeito da coinoculação com oito 

cepas de rizóbios (Bradyrhizobium sp) no desenvolvimento de feijão-caupi. A 

compatibilidade entre as cepas de actinobactérias e de rizóbios apresentou diferença 

significativa entre os substratos, sendo que a compatibilidade entre os grupos microbianos foi 



 

de 55,57%, 100% e 90,45% nos substratos pectina, xilana e trifosfato de cálcio, 

respectivamente. A coinoculação mostrou efeitos positivos na biomassa vegetal das plantas 

que receberam o tratamento com actinobactérias e rizóbios. A associação de micro-

organismos com capacidades metabólicas distintas mostrou ser um fator contribuinte para 

coexistência de bactérias. 

  

Palavras-chave: micro-organismos; solo; semiárido; cooperação; cross-feendig. 



 

ABSTRACT 

 

Soil is a dynamic system in which organisms interact through direct and indirect relationships. 

Semi-arid regions present peculiar soil and climate conditions that limit the development of 

various organisms. Several groups of microorganisms, including actinobacteria and rhizobia, 

perform essential functions in these areas. Actinobacteria are recognized for their metabolic 

potential, while rhizobia directly contribute to the incorporation of nitrogen through the 

symbiosis established, mainly, with legumes. Microorganisms can establish different 

interactions mediated by the presence of nutrients and metabolic mechanisms intrinsic to the 

organisms. Understanding how metabolic processes influence the adaptive potential of 

actinobacteria and rhizobia allows us to understand the mechanisms that generate coexistence 

in a natural environment. In Chapter I, a reference analysis of studies on dry regions, 

actinobacteria, rhizobia and metabolic interactions was carried out, related to aspects of the 

microbial ecology of terrestrial environments. In chapter II of this work, twenty-seven strains 

of actinobacteria and 26 of rhizobia were isolated from rhizospheric soil samples from an area 

of the Ubajara National Park - Ce. They were biochemically characterized and tested for their 

ability to metabolize xylan, pectin and solubilize inorganic phosphate under pHs (4, 5, 7 and 

9), temperatures of (39°, 41°, 43° and 45°C) and salinity of (1, 2, 3 and 4%). The 

biochemical characterization showed homogeneity in the use of carbon and nitrogen sources 

between the strains of the two groups. Actinobacteria and rhizobia strains were able to 

degrade pectin-containing compounds. Xylan decomposition was observed only in the 

presence of actinobacteria UB03. Phosphate solubilization was positive in six strains of 

actinobacteria and five of rhizobia, with the highest solubilization index recorded in strain 

L91. The abiotic variables with the highest correlation with metabolic activity occurred at pHs 

7 and 9, 1% NaCl and at a temperature of 39°C. In chapter III, the occurrence of metabolic 

interaction between actinobacteria and rhizobia and its influence, through coinoculation, on 

the development of cowpea (Vigna unguiculata) plants was evaluated. Twenty-six strains of 

rhizobia and 23 strains of actinobacteria were co-cultured in vitro in media containing xylan, 

pectin and calcium triphosphate. Strains of Streptomyces sp (UB05 and UB11) were selected 

for in vivo evaluation of the effect of coinoculation with eight strains of rhizobia 

(Bradyrhizobium sp) on the development of cowpea. The compatibility between the 

actinobacteria and rhizobia strains showed a significant difference between the substrates, 

with the compatibility between the microbial groups being 55.57%, 100% and 90.45% on the 



 

substrates pectin, xylan and calcium triphosphate, respectively. Coinoculation showed 

positive effects on the plant biomass of plants that received treatment with actinobacteria and 

rhizobia. The association of microorganisms with different metabolic capabilities proved to be 

a contributing factor to the coexistence of bacteria. 

 

Keywords: microorganisms; soil. semiarid; cooperation; cross-feeding. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

Os ambientes terrestres são palco de uma grande diversidade de organismos vivos 

que interagem com os componentes químicos, físicos e biológicas numa intricada rede de 

relações que movimenta e produz vida. Na heterogeneidade de ambientes, os solos de regiões 

secas, como áridas e semiáridas, tem sido foco de investigação pela riqueza de micro-

organismos que apresentam fisiologia adaptada a limitação de recursos e aos eventos de seca 

(PÉREZ-GUZMÁN et al., 2020).  

Apesar da copiosa diversidade reconhecida nessas áreas, a fragilidade desses 

ambientes pela intensa exploração agrícola, aliada aos eventos severos de seca e as mudanças 

do clima, tem trazido alertas sobre a perda de espécies biológicas importantes para 

manutenção de serviços ecossistêmicos cruciais, como a ciclagem de nutrientes (MAESTRE; 

SALGUERO-GÓMEZ; QUERO, 2012; REN et al., 2017).  

Nos solos, a composição microbiana relaciona-se diretamente ao aporte de 

recursos nutricionais, sendo a região rizosférica uma área do solo de intensa concentração de 

micro-organismos, dadas a versatilidade e a abundância de compostos secretados pelas raízes 

(EISENHAUER et al., 2017; KUMAR; DUBEY, 2020). Neste espaço único do solo, diversos 

organismos simbiontes e de vida livre, representantes de diferentes filos, como Proteobacteria, 

Actinobacteria, Acidobacteria, Chloroflexi, Bacteriodetes, Ascomycota, Zygomycota, 

Basidiomycota, Glomeromycota (SONG; LIU; ZHANG, 2019), fazem parte de uma teia de 

interações intra e interespecíficas. 

Actinobactérias e rizóbios representam micro-organismos que ocupam a região 

rizosférica desempenhando funções ecológicas relevantes que auxiliam a dinâmica de 

estruturação desse espaço biológico (FERNÁNDES-GONZÁLEZ et al., 2017; VUONG; 

THRALL; BARRET, 2017).  

As actinobactérias constituem um grupo microbiano presentes nos mais diversos 

ambientes que apresentam micélios e uma estrutura filamentosa. Com uma composição 

genômica no seu DNA de maior proporção de Guanina e Citosina, essas bactérias possuem 

importância econômica, biotecnológica e ecológica pela habilidade expressiva na síntese de 

muitos metabólitos, como pectinases, xilanases, amilases, celulases, substâncias antibióticas, 

fosfatases, dentre outros, que atuam nas mais diferentes funções nos ambientes nos quais são 

secretados (SILVA et al., 2015; BENHADJ et al., 2018; LOPES et al., 2018; 

CASTAÑEDA‑CISNEROS et al., 2020).  



15 
 

Os rizóbios fazem parte do grupo de Proteobactérias que participam do importante 

processo de incorporação de nitrogênio aos sistemas vivos, através da fixação biológica de 

nitrogênio. Sendo de vida livre ou simbióticos de raízes ou caules de vegetais, esses micro-

organismos, amplamente distribuídos pelos habitats terrestres, possuem potencial na 

promoção de crescimento vegetal sob diversas condições ambientais, característica que 

projeta essas bactérias no centro de investigação para melhoria dos processos de produção 

agrícola (DONG et al., 2017; SENA et al., 2020).  

As comunidades microbianas interagem constantemente entre si e com o meio 

onde se encontram, estabelecendo relações fundamentais para sua estabilidade funcional. 

Muitas dessas interações são mediadas pela presença de recursos que podem limitar o 

desenvolvimento, a colonização ou mesmo a sobrevivência desses micro-organismos. 

Contudo, o uso de diferentes estratégias para aumentar o potencial adaptativo às condições 

ambientais, incluindo a otimização dos compostos nutritivos, tem ganhado destaque nas 

pesquisas recentes sobre cooperação metabólica entre bactérias (ZELEZNIAK et al., 2015; 

HOEK et al., 2016; PACHECO; MOEL; SEGRÈE, 2019; SMITH et al., 2019; SILVA et al., 

2019).  

O sistema solo, abriga organismos envolvidos em múltiplas atividades que 

participam de uma rede invisível de interações (BERRY; WIDDER, 2014). Sabendo, pois, que 

grupos microbianos podem interagir através de processos metabólicos, a presente pesquisa 

parte do questionamento: como a possível coexistência por meio de cooperação metabólica 

entre actinobactérias e rizóbios nativos de região semiárida, pode influenciar na adaptação de 

espécies? 

Apesar dos sistemas experimentais não imitarem ambientes naturais, comunidades 

sintéticas são excelentes modelos para o estudo de interações metabólicas microbianas, por 

reduzir a complexidade e criar um sistema mais manejável (SONG et al., 2014; KONG et al., 

2018). 

No presente estudo as comunidades bacterianas foram construídas com cepas de 

rizóbios e actinobactérias isoladas de ambiente semiárido. Este tipo de prática, permite que os 

experimentos in vitro assemelhem-se às condições de ambientes naturais preservando, assim, 

as interações nativas moldadas pela co-adaptação/evolução (HOEK et al. 2016).  

Objetivou-se com esse trabalho avaliar a influência de mecanismos metabólicos 

entre assembleias de actinobactérias e rizóbios, que possibilitem a coexistência e a ampliação 

do potencial adaptativo de comunidades microbianas. Ressalta-se, portanto, a importância 

desse estudo para compreensão de aspectos ecológicos de assembleias microbianas que 
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possam colaborar com estratégias de conservação de componentes microbianos em 

ecossistemas terrestres.  
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2 CAPÍTULO I: REFERENCIAL TEÓRICO 

 

2.1 Ambientes secos e semiáridos 

 

Ambientes secos caracterizam-se por apresentarem uma relação entre a 

precipitação anual total e o potencial de evapotranspiração variando de 0,05 a 0,65 e 

correspondem a, aproximadamente, 47% da superfície terrestre (LAL, 2004). Além das 

elevadas taxas de evapotranspiração se somam a estes ecossistemas, uma imprevisibilidade 

pluviométrica que favorece a fragilidade desses ambientes (GARBA; BELL; WILLIAMS, 

2022). 

Com a presença de um clima heterogêneo, ambientes secos e semiáridos 

constituem fator de preocupação mundial pelo aumento cada vez mais intenso de processos de 

degradação ambiental (MARENGO; TORRES; ALVES, 2017; GARCIA-FRANCO et al., 

2018). O uso massivo do solo dessas regiões para produção de alimentos, a ocupação humana 

e os desequilíbrios ambientais vistos nas últimas décadas, torna a biodiversidade desses 

ambientes extremamente vulnerável (MARASCO et al., 2023).  

Os solos das regiões semiáridas geralmente apresentam baixo teor de matéria 

orgânica e baixa umidade, com cobertura vegetal rala. Esses fatores, somados a alta 

variabilidade climática contribuem para processos de lixiviação e comprometem a qualidade 

do solo (PÉREZ-GUZMÁN et al., 2020). Nesse ambiente, grupos microbianos interagem e 

têm importante papel na estabilidade funcional, sendo cruciais na manutenção de processos 

ecológicos que sustentam uma variedade de organismos (AYANBENRO; BABALOLA, 2020; 

MARASCO et al., 2023).  

No Brasil, a região semiárida ocupa a maior parte da região nordeste e situa-se sob 

um clima quente e seco, que abriga o bioma savana estépica, também reconhecido por 

caatinga (KAVAMURA et al., 2018). Com duas estações bem definidas, uma seca e uma 

chuvosa, esse bioma situa-se sob clima de baixa precipitação pluviométrica, elevadas 

temperaturas e apresenta eco-fisiologia vegetal adaptada às condições de baixa umidade, 

apresentando também elevado endemismo (LACERDA JÚNIOR et al., 2019). Representa 

vegetação sob alta suscetibilidade, especialmente por ações antrópicas intensivas, pelo uso 

inadequado do solo, desmatamento e queimadas (DA SILVA et al., 2020). 

Análises recentes apontam o risco de grandes impactos devido à mudança 

climática pelos eventos recentes de seca na região semiárida do nordeste brasileiro 

(MARENGO et al., 2020). Essas evidências chamam a atenção quanto a fragilidade desse 
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ecossistema pela presença de grandes manchas de solo descoberto, o que colabora para 

deterioração dos solos, com perda de massa microbiana viva. As alterações na comunidade 

microbiana dos solos semiáridos, pode resultar em mudanças no funcionamento desse 

ecossistema (CREGGER et al., 2012). 

Diante da grande representatividade da comunidade microbiana nesses 

ecossistemas, estudos revelam que o aumento da aridez pode impactar negativamente a 

diversidade e abundância de micro-organimos em solos áridos e semiáridos (MAESTRE et al., 

2015). Pesquisas ainda enfatizam, que o aumento da aridez pode acarretar em mudanças em 

cadeias entre os diferentes grupos de organismos que dependem dos solos para manutenção 

dos seus processos vitais (BERDUGO et al., 2020). 

 

2.2 Bactérias e ambiente rizosférico 

 

A natureza dinâmica do ambiente rizosférico permite que diferentes formas de 

vida possam interagir e construir um ambiente local único que desperta grande interesse na 

comunidade científica, dada a sua instabilidade e importância ecossistêmica. Para tanto, 

estudos cada vez mais se intensificam na descoberta dos limites que definem esse espaço, 

além dos principais fatores que impactam na sua modulação (HINSINGER et al., 2009; 

KUZYAKOV; RAZAVI, 2019; HAKIM et al., 2021; LING; WANG; KUZYAKOV, 2022).  

A região rizosférica representa uma porção do solo com abundância microbiana 

que sofre forte influência da atividade radicular das plantas. Esse ambiente mutável, conta 

com a presença e interferência direta de várias formas microbianas, dentre as quais se 

destacam as bactérias (DANTAS et al., 2009). As transformações que ocorrem a nível 

rizosférico pela liberação de compostos químicos e pelos movimentos das raízes, criam um 

ecossistema particular que abriga um número expressivo de bactérias e outras formas de vida 

(KUMAR; DUBEY, 2020). 

A exsudação radicular constitui uma das principais estruturadoras da comunidade 

microbiana da rizosfera. Os compostos de natureza química diversa não apenas regulam a 

presença de micro-organismos, como também possibilitam associações benéficas que 

interferem nas comunidades vegetais adjacentes (WALKER et al., 2003; KUZYAKOV; 

RAZAVI, 2019).  

Representantes dos gêneros Rhizobium, Bacillus, Bradyrhizobium, Pseudomonas, 

Burkholderia, Streptomyces, Norcadia, dentre outros, são comumente encontrados na 

rizosfera (DANTAS et al., 2009; MOHANRAM; KUMAR, 2019). As interações microbianas 
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que ocorrem na região de influência das raízes podem ser positivas, negativas ou neutras e 

colaboram diretamente na promoção de crescimento vegetal (SANTOYO et al., 2017). Nessa 

perspectiva, estudos com foco nas interações bacterianas nessa região do solo, investigam as 

interferências bióticas ou abióticas que regem essas relações, bem como a participação desses 

mecanismos na manutenção dessa porção do ecossistema terrestre (FERNÁNDEZ-

GONZÁLEZ et al., 2017; TRIVEDI et al., 2022; KONG; LIU, 2022).  

Análises recentes, apontam para a importância substancial das comunidades 

microbianas da rizosfera na redução de efeitos estressores para plantas e na sua contribuição 

para processos ecológicos no ambiente terrestre (MUKHTAR; MEHNAZ; MALIK, 2019; 

NARDI et al., 2020). Contudo, cabe ressaltar que as contribuições positivas dos micro-

organismos rizosféricos podem ser impactadas pelas alterações globais do clima e por 

interferências humanas (CLASSEN et al., 2015; CHAURASIA et al., 2018). 

Assim, é válido observar que embora as comunidades microbianas que vivem na 

zona de influência das raízes, possuam um ambiente rico em abundância e diversidade de 

compostos, esse espaço é também muito disputado e sensível às mudanças ambientais 

(LLADÓ; LÓPEZ-MONDÉJAR; BALDRIAN, 2017). Sejam fatores associados a seca, 

elevação de temperatura, excedentes de carbono ou outros, as alterações no clima representam 

mudanças importantes nas comunidades microbianas que repercutem diretamente em suas 

funções, acarretando, por conseguinte, diminuição do seu potencial de atuação nos ambientes 

naturais (PUGNAIRE et al., 2019).  

 

2.3 Actinobactérias 

 

As actinobactérias constituem um grupo microbiano com características 

filamentosas, Gram-positivas e alto teor de G+C no seu genoma e representam micro-

organismos com capacidade metabólica inata, produzindo diversos compostos de natureza 

enzimática, imunossupressora e antibiótica, dentre outros (LAW et al., 2020). Esse vasto 

espectro metabólico permite sua adaptabilidade a ambientes e condições de crescimento que 

requerem recursos metabólicos mais complexos (VAN BERGEIJK et al., 2020). Diante dessa 

especificidade, pesquisas recentes detalham seu potencial metabólico na interação com vários 

organismos, incluindo plantas e outros micro-organismos (BENITO, et al., 2017; SAHUR et 

al., 2018; SELIM et al., 2019).   

Encontradas nos mais diversos ambientes, as actinobactérias possuem em seu 

arcabouço genético uma intricada cadeia de informações que instigam a comunidade 



21 
 

científica na busca por compreender sua fisiologia e interação com outros seres 

(GOPALAKRISHNAN et al., 2014; MABROUK; SALEH, 2014; BARKA et al., 2016; 

RAJAGOPAL; KANNAN, 2017; PATHALAM et al., 2017; LIMA et al., 2017). Esses 

organismos, apresentam uma multiplicidade de funções ecológicas nos espaços que ocupam, 

constituindo-se, portanto, em elementos estruturantes de comunidades microbianas (BHATTI; 

HAQ; BHAT, 2017; BEHIE et al., 2017).  

Representantes de gêneros como Streptomyces, Nocardia, Micromonospora, 

Actinomyces, Anthrobacter, dentre outros, tem despertado interesse de pesquisadores no 

mundo todo pelo potencial metabólico, biotecnológico e pela importância em ambientes 

naturais (MAHMOUND; KALENDAR, 2016; MILLÁN-AGUIÑAGA et al., 2019). O 

metabolismo ativo na produção eficiente de compostos secundários é uma característica 

importante e que confere a esse grupo, capacidade de atuarem em processos de controle 

biológico, degradação de compostos recalcitrantes, ciclagem de nitrogênio, atenuação de 

estressores ambientais, promoção de crescimento vegetal, dentre outras aplicações em 

investigação (ERRAKHI; LEBRIHI; BARAKATE; 2009; GOPALAKRISHNAN et al., 2014; 

BHATTI; HAQ; BHAT, 2017; PATHALAM et al., 2017; LASUDEE et al., 2018). 

Para além das propriedades biossintéticas, as actinobactérias possuem 

características morfológicas que são relevantes para seu potencial de distribuição e interação 

em ambiente natural. A presença de uma estrutura micelar composta por esporos, facilita sua 

colonização nos ambientes terrestres, especialmente, em lugares com recursos nutricionais 

limitantes ou condições abióticas restritivas (BARKA et al., 2016).  

Pesquisas mostram que actinobactérias podem constituir população microbiana 

prevalente em ambientes áridos ou semiáridos (PASTENAK et al., 2013). Para 

Mohammadipanah e Wink (2016) essa prevalência pode ser justificada pela presença de 

moléculas bioativas que possuem estabilidade térmica, além de alta solubilidade e 

biodisponibilidade. Essa aptidão das actinobactérias na capacidade de ocupar ecossistemas 

com fatores restritivos, tem sido documentada nas últimas décadas e reforça a importância 

desses estudos na compreensão dos aspectos que regem o funcionamento desses micro-

organismos, tanto para ambientes naturais como na recomposição de áreas degradadas 

(PRIYADHARSINI; DHANASEKARAN, 2013; QIN et al., 2019).  

Interagindo com diversos organismos nos ambientes que ocupam, as 

actinobactérias tem se revelado proeminentes nas relações de auxílio com outros organismos, 

tanto na perspectiva macro como micro ambiental (BARKA et al., 2016). Pesquisas sobre a 

relação desse grupo microbiano na compreensão da sua relação com a promoção de 
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crescimento vegetal reduzindo efeitos estressores, como patógenos, déficit hídrico, salinidade 

dentre outros fatores, demonstram crescimento e tem evidenciado a habilidade desses 

organismos em processos ecológicos importantes (GROVER et al., 2016; SATHYA; 

VIJAYABHARATHI; GOPALAKRISHNAN; 2017; SELIM et al., 2019; SAIDI et al., 2021).  

Embora a associação positiva de actinobactérias com micro-organismos seja um 

padrão comum encontrado em ambiente natural, o entendimento dos fatores que colaboram 

para essa interação requer maiores compreensões, sobretudo, levando-se em consideração a 

capacidade metabólica do grupo. Para tanto, pesquisas são necessárias para observar como a 

associação entre actinobactérias e outros grupos microbianos no solo, podem resultar em 

ganhos ambientais importantes às comunidades microbianas locais. 

Para o semiárido brasileiro, pesquisadores tem avançado com estudos sobre esse 

grupo bacteriano, contudo a maior parte dos estudos focam no efeito antimicrobiano, na 

produção de compostos com poder de decompor materiais recalcitrantes presentes no solo ou 

na promoção de crescimento vegetal (SOUSA; SOARES; GARRIDO, 2008; PEREIRA et al., 

2013; LIMA et al., 2017; BANDEIRA et al., 2022). Dessa forma, a escassez de análises mais 

aprofundadas sobre a riqueza de interações que esses organismos possam apresentar nesse 

ambiente, é uma lacuna que precisa ser preenchida, sobretudo, para o entendimento da 

importância desses micro-organismos na manutenção de processos ecológicos que garantam a 

vitalidade desse ecossistema de valor subestimado. 

 

2.4 Rizóbios 

  

Os rizóbios compreendem um grupo de bactérias diazotróficas dentro do filo 

Proteobacteria, que se caracterizam pela relação simbiótica com raízes e caules, 

principalmente de leguminosas, permitindo a fixação biológica de nitrogênio atmosférico, 

importante à promoção do crescimento vegetal (MARTINS et al., 2015; BEDNARZ et al., 

2019). Além da simbiose amplamente descrita em vários estudos, o caráter mitigador de 

condições abióticas limitantes para o desenvolvimento de plantas tem sido documentado para 

este grupo (RAHMAN et al., 2019; BERTRAND et al., 2020).  

Com a presença de estruturas metabólicas capazes de fazer a conversão do 

nitrogênio atmosférico em formas assimiláveis pelas plantas, os rizóbios possuem papel 

preponderante na incorporação desse elemento no ciclo de vida dos organismos. A diversidade 

morfológica e fisiológica desse grupo encontrado nos mais variados ambientes terrestres, está 

diretamente vinculada a variabilidade genética pela íntima associação entre essas bactérias e 
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as espécies vegetais simbiontes (GALIBERT et al., 2001; MIRANDA-SÁNCHEZ; RIVERA; 

VINUESA, 2015; ZAHRAN, 2017; WANG et al., 2018).  

A compreensão da simbiose estabelecida entre rizóbios e leguminosas vem ao 

longo do tempo despertando interesse de muitos pesquisadores, principalmente pela complexa 

relação de competição que envolve o processo de colonização e nodulação das bactérias 

simbiontes com as plantas (ONISHCHUK; VONOBYOV; PROVOROV, 2016; ZAHRAN, 

2017). Essa interação competitiva pode ser afetada pelo tipo de solo, por mudanças de 

temperatura, alterações de pH, disponibilidade de nutrientes, e principalmente pela população 

microbiana presente nos solos (RATHI et al., 2018; MENDOZA-SUÁREZ et al., 2021).  

Em solos secos, como de regiões desérticas, áridas e semiáridas, a presença desses 

micro-organismos representa uma condição importante para o estabelecimento de espécimes 

vegetais, particularmente, as leguminosas que constituem espécies típicas desses ambientes e 

que representam a principal porta de entrada de nitrogênio nesses ecossistemas (DEKAK et 

al., 2018). Representantes dos gêneros Azorhizobium, Bradyrhizobium, Mesorhizobium, 

Rhizobium, Alorhizobium e Sinorhizobium são comuns em várias regiões áridas e semiáridas 

do mundo, confirmando a ampla distribuição e a adaptação dessas bactérias a condições 

limitadoras para outros organismos vivos (GRANGE; HUNGRIA, 2004; MARTÍNEZ-

ROMERO, 2009; SILVA et al., 2014; MIRANDA-SÁNCHEZ; RIVERA; VINUESA, 2015; 

ZAHRAN, 2017).  

Com a demanda de alimentos, as mudanças no clima do planeta e as alterações 

antrópicas nos ambientes naturais, muitas pesquisas com este grupo microbiano focam no 

interesse em inoculantes que visem aumentar e tornar mais eficientes a produção agrícola em 

diferentes condições ambientais. Assim, estudos já oferecem indícios da importância 

econômica e ecológica dessas bactérias na atividade agrícola de muitos cultivares.  

Dada as características presentes nos rizóbios e as demandas produtivas e de 

manutenção dos ambientes naturais, tem se tornado frequentes a identificação de bactérias que 

possam ser usadas como inoculantes para ampliar o potencial dos vegetais na sua produção 

(DEKAK et al., 2018; COMPANT et al., 2019). Esses micro-organismos, reconhecidos 

também como promotores de crescimento vegetal, demonstram aptidão para produzir 

compostos e interagir com outras espécies em diferentes condições abióticas, produzindo 

substâncias que auxiliam no crescimento vegetal, ou mesmo protegendo as plantas de 

estressores ambientais (ILANGUMARAN; SMITH, 2017). 

Além de atuarem na promoção direta ou indireta de crescimento vegetal, 

pesquisas evidenciaram que a co-inoculação de rizóbios com outros grupos bacterianos pode 
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resultar em ganhos da biomassa vegetal mesmo sob a presença de fatores restritivos e auxiliar 

a comunidade microbiana coexistente (FIGUEIREDO et al., 2008; LU et al., 2017; JU et al., 

2020). O uso de rizóbios com outros micro-organismos tem se apresentado como uma 

ferramenta cada vez mais explorada no campo, especialmente naqueles que possuem fatores 

críticos como salinidade, temperatura, déficit hídrico, toxicidade, dentre outros agentes 

perturbadores (AHMAD et al., 2012; AAMIR et al., 2013; RAHMAN et al., 2019). 

A fixação biológica de nitrogênio e a relação simbiôntica com vegetais está no 

cerne central de investigação dos rizóbios, no entanto, para além dessas características, há 

uma complexa rede de interações que ocorrem entre estes organismos e o ambiente natural 

que necessitam de maiores compreensões. Essas interações, sobretudo, com outros micro-

organismos, são fundamentais para compreender como o funcionamento dos ambientes pode 

ser potencializado diante das mais variadas alterações que ocorrem nos ambientes terrestres.  

 

2.5 Bactérias Promotoras de Crescimento Vegetal 

 

Os micro-organismos no solo podem estabelecer interações complexas com 

diversos vegetais. As plantas por sua vez, fornecem um ambiente rico em nichos que 

possibilitam o crescimento de uma ampla comunidade de organismos vivos, dentre as quais 

evidenciam-se as bactérias (TRIVEDI et al., 2020). Bactérias de diferentes gêneros como 

Rhizobium, Bradyrhizobium, Azorhizobium, Allorhizobium, Sinorhizobium, Mesorhizobium, 

Azospirillum, Enterobacter, Klebsiella, Pseudomonas e Streptomyces são reconhecidas como 

promotoras de crescimento vegetal e podem apresentar diferentes comportamentos, como as 

de vida livre, simbiontes ou endofíticas (KUKLINSKY-SOBRAL et al., 2004; HAYAT et al., 

2010; GLICK, 2012; ANWAR; ALI; SAJID, 2016; SANTOYO et al., 2016).  

Distintos processos estão envolvidos na ação dos micro-organismos em auxiliar 

no crescimento vegetal. Esses mecanismos, diretos ou indiretos, consistem na produção de 

compostos químicos como a produção de auxinas, giberelinas, citocininas, fixação de 

nitrogênio, solubilização de fosfato ou na inibição de fitopatógenos (OLANREWAJU; 

GLICK; BABALOLA, 2017). Nesse trabalho coordenado, as bactérias podem contribuir não 

apenas com a planta que se beneficia, mas também com a comunidade microbiana que 

coexiste neste ambiente rico em interações.  

O entendimento de como essas populações microbianas coordenam seu 

comportamento e interagem com as plantas é importante para identificar processos ecológicos 

fundamentais para manutenção de diferentes ambientes (QUIZA; ST-ARNAUD; YERGEAU, 
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2015). Assim, estudos tem avaliado a atuação de bactérias promotoras de crescimento vegetal 

no estabelecimento de comunidades de plantas sob diferentes situações ambientais e apontam 

os benefícios na incorporação de biomassa vegetal (ILANGUMARAN; SMITH, 2017; 

ETESAMI; MAHESHWARI, 2018; AYANBENRO; BABALOLA, 2020; SANTOS et al., 

2020).  

Pesquisas com essas bactérias também tem se intensificado na busca pela 

aplicação dessa composição bactérias + vegetais na produção de alimentos, recuperação de 

solos contaminados e em áreas que apresentam condições abióticas limitantes (MOREIRA et 

al., 2014; KAUSHAL; WANI, 2016; JU et al., 2020). A ação combinada de micro-

organismos e plantas possibilita um ambiente mais favorável e propício para colonização por 

outros organismos vivos. 

Em solos secos, como aqueles de regiões áridas e semiáridas, a população 

bacteriana é recrutada pelas condições presentes neste ambiente e por conseguinte, também 

pela composição vegetal que libera exsudatos radiculares que regulam o microbioma 

circundante (NAYLOR; COLEMAN-DERR, 2018). Alguns estudos tem explorado o 

potencial das bactérias promotoras de crescimento vegetal em amenizar os estressores 

ambientais presentes nesses solos (ALORI et al., 2020). Nesses locais, esses micro-

organismos produzem enzimas que inibem a produção de determinados compostos pela 

planta, favorecendo o crescimento das raízes e retardando a senescência sob condições de 

seca (AYANGBENRO; BABALOLA, 2020).  

A região do nordeste brasileiro, compreende uma área de clima semiárido que tem 

apresentado nos últimos anos redução dos índices pluviométricos, ocasionando períodos de 

secas mais extensos que atingem de forma heterogênea esse ambiente (GONDIM et al., 

2017). Essas alterações no potencial hídrico da região, alertam para perda de diversidade 

ecológica e também redução da sua produção agrícola. Diferentes estudos propõe o uso de 

bactérias isoladas desses ambientes como mecanismo para mitigar os efeitos deletérios 

promovidos pelos eventos de seca, e por conseguinte, como forma de incorporar e favorecer a 

biomassa vegetal pela ação de bactérias promotoras de crescimento vegetal (KAVAMURA et 

al., 2013; TAKETANI et al., 2017; DE OLIVEIRA et al., 2018; DE ARAÚJO et al., 2020).  

Em razão da grande demanda observada pelos sistemas agrícolas e as variações 

que acometem o clima em uma escala global, a necessidade de maior compreensão sobre os 

mecanismos que podem ser aperfeiçoadas desses micro-organismos nessa interação positiva 

com plantas, e as comunidades que coabitam a região de influência das raízes, representa uma 

fonte para diversas pesquisas. Assim, é oportuno ressaltar que para solos semiáridos esses 
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estudos são fundamentais para melhor gerenciamento desses sistemas (plantas + bactérias) e 

também para auxiliar no entendimento da natureza e do potencial dessas relações para 

manutenção desses espaços naturais.  

 

2.6 Interações microbianas e trocas metabólicas 

 

As comunidades microbianas são sistemas dinâmicos e complexos que interagem 

constantemente com o meio onde vivem (RAINEY; QUISTAD, 2020). A quase totalidade 

dessas interações ocorre pela mediação de compostos produzidos pelo seu metabolismo 

secundário (BRAGA; DOURADO; ARAÚJO, 2016). Esses processos são considerados 

cruciais na modelagem dos microbiomas, apoiando a coexistência das espécies em mesmo 

habitat (D’SOUZA et al., 2018).  

As populações bacterianas regularmente apresentam heterogeneidade, sendo 

comum o partilhamento de funções metabólicas essenciais (D’SOUZA et al., 2018), o que 

permite uma melhor utilização de recursos disponíveis e favorece a presença de multi 

organismos (LAWRENCE et al., 2012). Neste cenário, a existência de atividades cooperativas 

entre os organismos beneficia o potencial adaptativo (fitness) das espécies, além de contribuir 

à distribuição das populações, às taxas de crescimento, à composição e diversidade das 

espécies, influindo também na dinâmica das comunidades (BRUNO; STACHOWICZ; 

BERTNESS, 2003; WEST; GRIFFIN; GARDNER, 2007; KALLENBACH et al., 2019).  

Estudos tem confirmado que trocas metabólicas (cross-feeding) entre micro-

organismos atuam como mecanismos de facilitação, promovendo heterogeneidade (EMBREE 

et al., 2015; VAN HOEK; MERKS, 2017; DOUGLAS, 2020) e favorecendo a estabilidade de 

comunidades (VET; GELENS; GONZE, 2020).  Há evidências também, que em ambientes 

com maior estresse as interações positivas favoreçam o fitness de espécies geneticamente 

diferentes, mas que co-ocorrem no mesmo habitat, partilhando nichos muito próximos 

(HERNANDEZ et al., 2021).  

A hipótese do gradiente de estresse propõe que mecanismos de facilitação tendem 

a ser mais comuns à medida que estressores ambientais são mais intensos. Essa hipótese 

ecológica postulada inicialmente para comunidades vegetais (BERTNESS; CALLAWAY, 

1994) tem sido identificada também em comunidades microbianas (PICACARDI; VESMAN; 

MITRI, 2019) e diversos outros autores reforçam que a capacidade de degradação e secreção 

de compostos por bactérias, sejam fatores que incidem sobre a coexistência de micro-
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organismos em ambientes de alto estresse (ZELEZNIAK et al., 2015; TAILLEFUMIER et al., 

2017; HAMMARLUND; HARCOMBE, 2019). 

A cooperação metabólica descrita em diversos estudos sobre bactérias, revelam 

que as interações cross-feeding são onipresentes nos espaços de interação microbiana, e 

representam elementos importantes na determinação da composição dessas comunidades 

(PANDE et al., 2014; ZELEZNIAK et al., 2015; CAVALIERI et al., 2017; PACHECO; 

MOEL; SEGRÈ, 2019). A associação entre táxons diferentes ajuda a revelar os espaços de 

nichos partilhados, além de contribuir na identificação de potenciais interações bióticas que 

auxiliem na mitigação de estressores ou mesmo possibilitem manter a estabilidade dos 

ambientes naturais (BARBERÁN et al., 2011; GOLDFORD et al., 2018).  

Para Louca et al. (2018), a coexistência de micro-organismos contrasta com a 

redundância funcional observada em muitos ambientes, nos quais poderiam ser esperadas 

comportamentos competitivos. No entanto, parte dessa explicação seria resultado das 

interações bióticas e de processos ambientais e espaciais. A complementariedade das 

capacidades biossintéticas seria, então, uma justificativa para a cooperação metabólica 

favorecer a coexistência de micro-organismos (ZELEZNIAK et al., 2015). 

Estudo desenvolvido por Piccardi, Vessman e Mitri (2019) identificou que 

mecanismos de facilitação por cooperação metabólica foram observados para quatro micro-

organismos em um sistema sintético. Nessa pesquisa, os autores observaram que as interações 

positivas em co-cultura geraram um aumento na população microbiana diferentemente do 

constatado nas monoculturas, e que com a elevação do nível de estresse abiótico que as 

culturas foram submetidas, mais prevalentes foram as interações positivas, reforçando, assim, 

que o estresse abiótico induz a facilitação, conforme identificado para vegetais por Maestre et 

al. (2009).  

As interações positivas dentro da dinâmica microbiana dos solos têm função 

relevante. Uma vez que o aumento das perturbações antropogênicas tem pressionado os 

ecossistemas, a desestabilização de comunidades microbianas altamente vulneráveis a essas 

alterações podem ser um ponto crítico para manutenção de processos vitais dos ambientes. 

Dessa forma, a presença de interações positivas que tendem a se propagar em espaços 

biológicos de elevado estresse, podem ser estabilizadas pelas redes de facilitação metabólica 

que contribuem para coexistência de espécies microbianas (GOLDFORD et al., 2018). 

Apesar do reconhecimento das interações positivas como facilitadoras de 

crescimento e coexistência microbiana, observa-se na literatura lacunas sobre os fatores que 

regulam essas interações para ambientes naturais (PONOMAROVA; PATIL, 2015). Poucos 
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estudos tem analisado essa dinâmica de interações para bactérias de ambientes com 

características mais severas ou limitadoras. Hernandez et al. (2021) verificaram que sobre um 

gradiente de elevação o resultado de interações facilitadoras no crescimento de populações de 

fungos e bactérias foi positivo. Silva et al. (2019) identificaram a presença de interações 

metabólicas positivas entre bactérias isoladas de solo de região semiárida do Brasil. Já Morris 

et al. (2008) observaram facilitação por mecanismos metabólicos auxiliando o crescimento de 

bactérias marinhas.  

Mesmo sabendo que a cooperação metabólica é um fator chave da coexistência de 

espécies (ZELEZNIAK et al., 2015), pouco se conhece sobre os sistemas que regulam esses 

mecanismos nos diferentes grupos microbianos, principalmente, nos ambientes terrestres. 

Parte considerável do que se sabe sobre a dinâmica das trocas metabólicas de cooperação 

entre micro-organismos é resultado de estudos com modelos sintéticos. Embora, esses 

sistemas não possuam todas as variáveis de interferência de ambientes naturais eles podem 

favorecer análises mais controladas e específicas sobre interações particulares 

(PONOMAROVA; PATIL, 2015).  

Haja vista a complexidade de análises em ambiente natural sobre as relações de 

trocas metabólicas em regime de cooperação, complementariedade ou de produção em 

parceria com diferentes micro-organismos, é importante evidenciar a necessidade de maiores 

compreensões sobre os fatores que regem essas interações e os impactos que podem advir da 

perda da diversidade microbiana para ambientes que apresentam características desafiadoras 

na sua regulação e manutenção.  
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3. CAPÍTULO II: CARACTERIZAÇÃO BIOQUÍMICA E INFLUÊNCIA DE 

FATORES ABIÓTICOS NA ATIVIDADE METABÓLICA DE MICRO-ORGANISMOS 

DE REGIÃO SEMIÁRIDA  
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RESUMO 

Os micro-organismos do solo, através do seu metabolismo, constituem os principais agentes 

de transformação da matéria orgânica. Nesse sistema, a disponibilidade de nutrientes, aliada 

às condições abióticas, são parâmetros essenciais para as reações metabólicas e o consequente 

crescimento das diferentes comunidades microbianas. Assim, sob a hipótese de que as 

condições ambientais afetam de forma diferente o metabolismo de micro-organismos 

rizosféricos, o presente trabalho objetivou avaliar a influência de fatores abióticos limitantes 

na atividade metabólica de bactérias de dois importantes grupos funcionais (actinobactérias e 

rizóbios), isolados de solo rizosférico de região semiárida. Vinte e sete cepas de 

actinobactérias e vinte e seis de rizóbios foram caracterizadas quanto aos aspectos 

bioquímicos: atividade xilanolítica, pectinolítica e solubilização de fosfato. Cepas com índices 

enzimáticos e de solubilização igual ou superior a 1.5 foram selecionadas para testar o efeito 

de condições abióticas limitantes sob as referidas atividades. Os dois grupos microbianos 

apresentaram homogeneidade no uso de diferentes fontes de carbono e de nitrogênio. Foi 

detectada uma variação significativa nas médias das atividades metabólicas em 

actinobactérias e rizóbios, mas entre os grupos não houve diferença significativa (p>0,05). 

Somente uma cepa de actinobactéria foi capaz de degradar compostos xilanolíticos. A 

degradação de compostos pectinolíticos foi observada em 52 e 57% das cepas de 

actinobactérias e rizóbios, respectivamente. Enquanto apenas 22 e 19% das cepas de 

actinobactérias e rizóbios, nesta ordem, solubilizaram fosfato inorgânico. As variáveis 

abióticas com maior correlação com a atividade metabólica foram pH 7 e 9, NaCl 1% e a 

temperatura de 39°C. Alterações de temperatura não promoveram variações significativas, 

mas foram limitantes para a maioria das cepas dos dois grupos bacterianos. Mecanismos de 

solubilização de fosfato, capacidade de degradar compostos diversos e complexos, associados 

a características extremotolerantes de algumas cepas, constituíram aspectos relevantes na 

seleção de micro-organismos com potencial para promoção de crescimento vegetal em áreas 

semiáridas.  

Palavras-chave: actinobactérias; rizóbios; solo; grupos microbianos; rizosfera. 

 

ABSTRACT 

Soil microorganisms, through their metabolism, constitute the main agents of transformation 

of organic matter. In this system, the availability of nutrients, combined with abiotic 
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conditions, are essential parameters for metabolic reactions and the consequent growth of 

different microbial communities. Thus, under the hypothesis that environmental conditions 

affect the metabolism of rhizospheric microorganisms differently, the present work aimed to 

evaluate the influence of limiting abiotic factors on the metabolic activity of bacteria from 

two important functional groups (actinobacteria and rhizobia), isolated of rhizospheric soil 

from a semi-arid region. Twenty-seven strains of actinobacteria and twenty-six of rhizobia 

were characterized in terms of biochemical aspects: xylanolytic, pectinolytic activity and 

phosphate solubilization. Strains with enzymatic and solubilization indices equal to or greater 

than 1.5 were selected to test the effect of limiting abiotic conditions on the aforementioned 

activities. The two microbial groups showed homogeneity in the use of different carbon and 

nitrogen sources. A significant variation was detected in the means of metabolic activities in 

actinobacteria and rhizobia, but between the groups there was no significant difference 

(p>0.05). Only one strain of actinobacteria was able to degrade xylanolytic compounds. 

Degradation of pectinolytic compounds was observed in 52 and 57% of actinobacteria and 

rhizobia strains, respectively. While only 22 and 19% of actinobacteria and rhizobia strains, in 

that order, solubilized inorganic phosphate. The abiotic variables with the highest correlation 

with metabolic activity were pH 7 and 9, 1% NaCl and a temperature of 39°C. Temperature 

changes did not promote significant variations, but were limiting for the majority of strains 

from both bacterial groups. Phosphate solubilization mechanisms, the ability to degrade 

diverse and complex compounds, associated with the extreme tolerant characteristics of some 

strains, constituted relevant aspects in the selection of microorganisms with the potential to 

promote plant growth in semi-arid areas. 

 

Keywords: actinobactéria; rhizobia; soil; microbial groups. rhizosphere. 

 

 

 

 

 

 

3.1 INTRODUÇÃO 

 

O solo é um sistema dinâmico onde diferentes fatores químicos, físicos e 

biológicos contribuem à formação de uma ampla gama de habitats para múltiplas formas de 
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vida, com destaque para a microbiana (KURAMAE et al., 2011). Interações complexas entre 

fatores bióticos e abióticos podem interferir na atuação das assembleias microbianas, 

responsável pela transformação da matéria orgânica, mineralização, neutralização de toxinas e 

manutenção da estabilidade nutricional (YOU et al., 2014; GRZADZIEL, 2017). Todos esses 

processos são mediados pela ação combinada de sistemas metabólicos eficientes que 

conectam a abundância de micro-organismos em determinado ambiente a seu papel funcional 

na manutenção da dinâmica natural (ALLISON; MARTINY, 2008; HALL et al., 2018)  

Os solos de regiões áridas e semiáridas caracterizam-se pela baixa umidade 

associada a elevadas temperaturas e evapotranspiração, pluviosidade irregular, além de baixa 

fertilidade (ALORI et al., 2020). Esses fatores limitam o crescimento e a abundância de vários 

organismos vivos, sobretudo os micro-organismos (AYANBENRO; BABALOLA, 2020). 

Análises metagenômicas realizadas em nesses solos revelam redução da diversidade funcional 

microbiana, e sugerem que condições abióticas extremas são mais relevantes na composição 

de comunidades microbianas do que as competitivas (FIERER et al., 2012). Assim, condições 

ambientais restritivas e/ou estressoras além de limitar a diversidade microbiana, reduzem 

aspectos funcionais dos ecossistemas (HALL et al., 2018; SONG et al., 2019).  

O pH representa um fator abiótico que impacta a diversidade microbiana no solo 

(CHODAK et al., 2015; MAESTRE et al., 2015). Ainda que a salinidade, temperaturas 

extremas, umidade, quantidade e qualidade de recursos e mineralização de compostos 

inorgânicos, também influenciem a microbiota, este fator pode atuar de forma isolada ou 

conjunta, interferindo na dinâmica microbiana desse ambiente (FIERER et al., 2012; LATZ et 

al., 2016; FIERER, 2017; MALIK et al., 2020).  

A atividade enzimática é dependente de fatores abióticos, como a salinidade, 

variações de pH extracelulares, amplitudes térmicas elevadas e toxicidade no solo. Essas 

características comprometem as reações metabólicas e afetam as taxas de sobrevivência dos 

micro-organismos (CAMPBELL et al., 2018; RAISE; SADEGHI, 2019). Para Baldrian (2017) 

o metabolismo microbiano é o principal agente transformador da matéria orgânica e 

compreender como esses processos metabólicos ocorrem se torna fundamental para o 

entendimento do papel desses organismos na manutenção de ambientes naturais.  

Substratos orgânicos de estruturas variadas como amido, lignina, celulose, 

hemicelulose, pectina, quitina, além de compostos inorgânicos, como fósforo, de natureza 

pouco solúvel, constituem elementos essenciais que mantém diversos organismos no solo 

(RAMANJANEYLU et al., 2017). A manutenção dessa rede de interações requer a presença 

de metabólitos, principalmente enzimas extracelulares produzidas pela atividade microbiana, 
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capazes de decompor em frações menores ou mesmo facilitar a solubilização desses 

substratos (PUISSANT et al., 2019).   

Entre os grupos microbianos do solo atuantes nos principais serviços 

ecossistêmicos, se destacam as actinobactérias e os rizóbios (YEAGER et al., 2017). A 

predominância desses micro-organismos em solo de áreas semiáridas é registrada por 

Meneses et al. (2016), Lacerda Júnior et al. (2017), Lima et al. (2017); Fernández-González 

et al. (2017), Dekak et al. (2018), Silva et al. (2019) e por Castañeda‑Cisneros et al. (2020).  

Estudos também indicam a participação desses micro-organismos como agentes 

da promoção de crescimento vegetal por mecanismos diversos, como a solubilização de 

fosfato, a produção de sideróforos e associação com outros micro-organismos (LE et al., 2016; 

LASUDEE et al., 2018), além do seu potencial em cultivares distintos, com o objetivo de 

favorecer o desenvolvimento e a produtividade (LONGATTI et al., 2013; SCHMIDT et al., 

2019). 

Nessa perspectiva, micro-organismos com capacidades metabólicas diferentes e 

com potencial para suportar variações abióticas são relevantes para ambientes semiáridos que 

possuem variações de climas com tendência a processos estressores. Esses organismos 

possibilitam maiores chances de manutenção da estabilidade funcional do ambiente, 

garantindo sua produtividade.  

O presente estudo teve por objetivo avaliar in vitro a influência de fatores 

abióticos na atividade metabólica de cepas de actinobactérias e rizóbios isolados de solo 

rizosférico na região semiárida brasileira. 
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A análise química do solo foi realizada de acordo com Teixeira et al., (2017). Os 

atributos do solo avaliados foram pH em água na proporção de 1: 2,5 (solo: água), e em KCl; 

Ca2+, Mg2+ e Al3+ trocável extraídos com KCl 1 mol L-1 e analisados por titulação; acidez 

potencial (H + Al), usando acetato de cálcio; P, Na+ e K+ disponíveis, utilizando o extrator 

Mehlich 1, análises por colorimetria e fotometria de chama, respectivamente. O solo da área 

de amostragem é descrito como cambissolo háplico Tb distrófico típico, característico de 

relevos fortemente ondulados ou montanhosos. As características químicas e os atributos de 

fertilidade do solo encontram-se na tabela 1. 

 

Tabela 1 – Características químicas do solo da área de amostragem. 
pH CO  MO  N  P K Na Ca Mg Al  H  SB CTC Sat.B 

H2O g kg-1  mg kg-1 cmolc kg-1 % 
5,2 30,98 53,28 1,79 15,56 0,29 0,83 5,09 3,36 0,26 2,71 9,58 12,56 76,03 

CO (Carbono Orgânico); MO (Matéria orgânica); CTC (Capacidade de troca de cátions); SB (Soma de bases); 
Sat.B (Saturação por bases). 
Fonte: dados da pesquisa.  

 

3.2.2 Actinobactérias e Rizóbios 

 

Foram utilizadas 26 cepas de rizóbios e 27 de actinobactérias isoladas de amostras 

da rizosfera de 12 leguminosas (Fabaceae) (Tabela 2) coletadas na estação seca no período de 

20 a 24 de agosto de 2012. Medidas de pH do solo variaram de 4,46 a 6,34 (C.V. 123%) com 

um valor médio de 5,2, típico de solos ácidos de acordo com Pacchioni et al. (2014). As cepas 

de rizóbios foram autenticadas e caracterizadas por Silva et al. (2014) e Feitoza et al. (2015) 

como Bradyrhizobium spp (L84, L85, L86, L87, L89, L90, L92, L93, L94, L95, L97, L99, 

L101, L102, L103, L104, L107, L108, L109) and Burkholderia spp (L91, L96, L105). As 

cepas L83, L98, L100 e L110 não foram identificadas. As cepas de actinobactérias foram 

caracterizadas macro e microscopicamente por Brito et al. (2015) e identificadas como: 

Streptomyces sp. (UB02, UB05, UB07, UB08, UB10, UB11, UB14, UB19, UB24, UB25, 

UB26, and UB27), Terrabacter sp. (UB16, UB17 and UB18), Nocardia sp. (UB01, UB04, 

UB09, UB12, UB13, UB15, UB20, UB21, UB22, UB23 e UB28) e Micromonospora sp. 

(UB03). Essas cepas estão mantidas no Laboratório de Microbiologia Ambiental (LAMAB) 

do Departamento de Biologia da Universidade Federal do Ceará. 
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Tabela 2 - Leguminosas (Fabaceae) selecionadas para coleta de amostras de solo rizosférico 
do Parque Nacional de Ubajara, no Estado do Ceará.  
Amostras Leguminosas 

Nome científico Nome vulgar 

1 Centrosema sagittatum (Willd.) L.Riley Centrosema 

2 Crataegus monogyna Jacq. - Rosaceae Espinheiro branco 

3 Acacia polyphylla DC Espinheiro preto 

4 Stryphnodendron puclcherrimum (Willd.) Hochr Camunze 

5 Hymenaea courbaril L. Jatobá 

6 Senna spectabilis (DC) Irwin & Barneby  Besouro 

7 Inga sp. Ingá 

8  Libidibia ferrea (Mart. ex Tul.) L.P.Queiroz Caesalpinia sp.  Jucá 

9 Bauhinia cheilantha (Bong.) Steud. Mororó 

10 Piptadenia stipulacea (Benth.) Ducke Jurema branca 

11 Anadenanthera macrocarpa (Benth.) Brenan Angico branco 

12 Mimosa caesalpiniifolia Benth. Sabiá 

Fonte: dados da pesquisa. 

 

3.2.3 Assimilação de diferentes fontes de carbono 

 

As cepas de actinobactérias e rizóbios foram inoculadas em triplicata, em placas 

de Petri contendo meio basal ágar sais minerais, composto de (NH4)2SO4 (2,4 g), KH2PO4 

(2,38 g), K2HPO4.3H2O (5,65 g), MgSO4.7H2O (1 g), solução de minerais-traços (1 mL) com 

a seguinte composição para 100 mL (CuSO4.5H2O 0,64 g, FeSO4.7H2O 0,11 g, MnCl2.4H2O 

0,79 g, ZnSO4.7H2O 0,15 g), ágar (15 g), água destilada (1000 mL) e pH 6,8-7,0. Uma 

solução a 10% de cada fonte de carbono (L-arabinose, sacarose, D-xilose, D-manitol, D-

frutose, inositol e ramnose), além de glicose (controle positivo) e água (controle negativo) foi 

preparada. As fontes foram esterilizadas em filtro de membrana millipore 0,45 µm. Após a 

esterilização do meio basal em autoclave a 121°C por 15 minutos, o meio foi resfriado até 

60°C e em seguida feita a adição de 1% de cada fonte de carbono. As placas inoculadas foram 

incubadas em B.O.D. a 28°C por 7 a 10 dias. Posteriormente, os padrões de crescimento 

foram comparados com os controles positivos (+) e negativo (-) conforme Shirling e Gottlieb 

(1966).   
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3.2.3 Assimilação de diferentes fontes de nitrogênio 

 

As cepas de actinobactérias e rizóbios foram avaliadas quanto à capacidade de 

crescer utilizando quatro substratos como única fonte de nitrogênio. Para esta análise as cepas 

foram inoculadas em meio basal com a seguinte composição por L: MgSO4.7H2O (0,05 g), 

NaCl (0,05 g), FeSO4.7H2O (0,001 g), K2HPO4 (0,1 g), ágar (15 g), suplementado com 0,1 g 

da fonte de nitrogênio e em meio basal sem a fonte de nitrogênio (controle negativo) e L-

asparagina (controle positivo). Após 10 dias de incubação a 28°C em B.O.D., o crescimento 

das cepas foi avaliado através da comparação com os controles positivo e negativo conforme 

descrito por Willians et al. (1983). As fontes de nitrogênio utilizadas foram nitrato de potássio, 

L-histidina, arginina.  
 

3.2.4 Atividade metabólica 

 

3.2.4.1 Atividade xilanolítica 

 

Para verificação da atividade xilanolítica as cepas de actinobactérias e rizóbios 

foram inoculados na forma de spots e em quadruplicata em meio de cultivo mínimo de sais 

com a seguinte composição por L: NaNO3 (0,5 g), K2HPO4 (1 g), MgSO4.7H2O (0,5 g), 

FeSO4.7H2O (0,01 g), extrato de levedura (1 g), ágar (15 g) suplementado com 1 g de xilana e 

pH 6,0 conforme Kumar et al. (2012). As cepas foram incubadas em B.O.D. na temperatura 

de 28 ± 2ºC durante 10 dias. Posterior a este período, foram acrescentados 10 mL de solução 

de vermelho congo em cada placa, deixando-o agir durante 15 minutos em temperatura 

ambiente. Depois desse intervalo, o excesso da solução foi descartado e adicionados 10 mL de 

solução de NaCl (2 M) em cada placa, reagida por cerca de 30 minutos em temperatura 

ambiente. Logo em seguida o excesso de solução salina foi removido e feita a observação e a 

medição das zonas de hidrólise ao redor das colônias (HANKIN; ANAGNOSTAKIS, 1977). 

 

3.2.4.2 Atividade pectinolíticas 

 

A atividade pectinolítica foi avaliada através da inoculação das cepas de 

actinobactérias e rizóbios em placas de Petri estéreis contendo meio TSA (Triptona Soja Ágar) 

composto de: triptona (1,5g); peptona de soja (0,5g); NaCl (1,5g); ágar (15g), 1000 mL de 

água destilada e pH 7,3, suplementado com 1% de pectina cítrica. O meio foi autoclavado a 
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121°C por 15 minutos e logo após vertido em placas de Petri estéreis. As placas foram 

divididas em quatro quadrantes onde as cepas foram inoculadas e incubadas, conforme 

descrito no item 2.2.4.1. Para avaliação da atividade pectinolítica foi utilizado 10 mL de 

solução de lugol, o qual permitiu a visualização do halo de hidrólise ao redor das colônias 

(MINOTTO et al., 2014). 

 

3.2.4.3 Solubilização de fosfato 

 

Para verificação da capacidade de solubilizar fosfato inorgânico, as cepas de 

actinobactérias e rizóbios foram inoculadas em quadruplicata em meio Pikovskaya’s ágar 

(PVK) com a seguinte composição por L: glicose (10 g), Ca3(PO4)2 (5 g), extrato de levedura 

(0,5 g), (NH4)2SO4 (0,5 g), KCL (0,2 g), NaCl (0,2 g), MgSO4.7H2O (0,1 g), FeSO4.7H2O 

(0,002g), MnSO4.H2O (0,002g), ágar (15 g), pH 7,0±0,2 (PIKOVSKAYA, 1948). As cepas 

foram incubadas a 28°C em B.O.D. por 14 dias, após esse período foi verificado a presença de 

um halo claro ao redor da colônia indicativo da solubilização de fosfato (FRANCO-CORREA 

et al., 2010).  

 

3.2.4.4 Determinação da atividade metabólica 

 

A atividade metabólica foi avaliada através da determinação do índice enzimático 

(IE) e do índice de solubilização (IS) de fosfato (FLORENCIO; COURI; FARINAS, 2012; 

PAUL; SINHA, 2017). Esses índices foram medidos em mm com o auxílio de um paquímetro 

digital e determinados através da razão entre o diâmetro do halo (hidrólise/solubilização) e o 

diâmetro da colônia. Os ensaios aconteceram em quatruplicata com ao menos duas repetições.  

 

3.2.5 Seleção de cepas para testes de pressões abióticas 

 

As cepas de rizóbios e actinobactérias que apresentaram atividade metabólica 

(IE≥1,5 e IS ≥1,5) foram selecionadas para verificar a influência de diversos fatores abióticos 

sobre a atividade. As cepas foram incubadas em B.O.D. nas temperaturas de 39ºC, 41°C, 

43°C e 45ºC sob condições de pH e NaCl específicas para cada meio de cultivo (amido, 

celulose, pectina, xilana, trifosfato de cálcio). Quanto ao pH, as cepas foram inoculadas nos 

referidos meios com pHs ajustados para 4, 5, 7 e 9 a 28°C e sob concentrações específicas de 

NaCl de 1%, 2%, 3% e 4%, ajustados para cada meio e mantidas as condições de pH e 
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temperatura de 28°C já estabelecidas para cada atividade metabólica anteriormente descrita. 

As cepas foram incubadas em B.O.D. por sete dias e logo após verificada a presença de 

atividade metabólica. As cepas tiveram os halos de hidrólise e de solubilização medidos com 

paquímetro digital. Foram realizados dois ensaios em quadruplicata.  

 

3.2.6 Análise estatística 

 

Os dados de assimilação de fontes de carbono e de nitrogênio foram submetidos 

ao teste de Levene (p>0,05). As médias do IE e do IS das cepas de actinobactérias e rizóbios 

foram submetidas à análise de variância (ANOVA) e ao teste de Tukey a 95% de significância. 

A comparação das atividades metabólicas entre os grupos foi realizada a partir do teste t a 

95% de significância. Para avaliar a ação dos fatores abióticos na atividade metabólica dos 

micro-organismos, análises multivariadas foram aplicadas usando o programa IBM SPSS 

Statistics 20 (IBM, New York, USA). A análise de correlação de Person’s foi usada para 

inferir sobre a influência dos fatores abióticos na atividade metabólica dos micro-organismos. 

A análise de regressão linear foi utilizada para identificar quais condições abióticas são 

capazes de prever a atividade metabólica dos grupos microbianos.  

 

3.3 RESULTADOS 

 

3.3.1 Caracterização bioquímica 

 

As actinobactérias apresentaram homogeneidade quanto ao uso de carbono e de 

nitrogênio, uma vez que todas as fontes dos dois elementos foram utilizadas por mais de 90% 

das cepas avaliadas, confirmado pelo teste de Levene (Tabela 3). As fontes de carbono mais 

consumidas foram sacarose, inositol, L-arabinose, xilose e ramnose (<90%), conforme figura 

2. Entre as fontes de nitrogênio o maior uso foi da arginina (92,6%) e da histidina por 74% 

das cepas (Figura 3). 

Dentre as 27 cepas de actinobactérias, 12 (UB01, UB02, UB04, UB07, UB09, 

UB10, UB12, UB13, UB20, UB22, UB25, UB28) não apresentaram atividade em nenhum 

dos substratos avaliados (xilana, pectina e fosfato). A atividade xilanolítica e pectinolítica 

ocorreu entre 3,7% (1) e 52% (14) das cepas, respectivamente, enquanto a solubilização do 

fosfato em apenas 22% (6) das cepas.  
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Tabela 3 – Estatística descritiva e teste de Levene das características bioquímicas de cepas de 
actinobactérias do Parque Nacional de Ubajara-Ce. 

Estatística Descritiva Teste de Levene 
Característica N total Média ± σ2 Soma C. V. F  p-value 

Sacarose 27 1 0 0 27 0 - - 
Inositol 27 0,96296 0,19245 0,03704 26 0,19985 2,6463 0,11633 

L-Arabinose 27 0,88889 0,32026 0,10256 24 0,36029 2,22026 0,14872 
Xilose 27 0,92593 0,26688 0,07123 25 0,28823 2,34251 0,13844 

Manitol 27 0,85185 0,36201 0,13105 23 0,42497 0,21586 0,64623 
Frutose 27 0,85185 0,36201 0,13105 23 0,42497 2,69411 0,11324 

Rhamnose 27 0,92593 0,26688 0,07123 25 0,28823 1,50248 0,23171 
Galactose 27 0,88889 0,32026 0,10256 24 0,36029 1,68185 0,20652 
Histidina 27 0,92593 0,26688 0,07123 25 0,28823 1,16223 0,2913 
Arginina 27 0,96296 0,19245 0,03704 26 0,19985 2,5409 0,1235 
Nitrato 27 0,88889 0,32026 0,10256 24 0,36029 2,29437 0,14239 
Xilana 27 0,03704 0,19245 0,03704 1 5,19615 2,5409 0,1235 
Pectina 27 0,51852 0,50918 0,25926 14 0,98198 1,78585 0,19347 

Solubilização P. 27 0,22222 0,42366 0,17949 6 1,90647 0,54924 0,46553 
C.V. (Coeficiente de variação). 
Fonte: dados da pesquisa. 

 

Entre as cepas de rizóbios também se constatou utilização das diferentes fontes de 

carbono (Tabela 4), sendo que as mais usadas foram manitol, sacarose, inositol, xilose, 

ramnose e galactose, consumidas por mais de 80% das cepas (Figura 2). Os rizóbios também 

apresentaram homogeneidade (Levene p>0,05) no consumo das fontes de carbono e 

nitrogênio, contudo a variança (σ2) apresentada pelas cepas foi maior do que a observada nas 

actinobactérias (Tabela 3). Evidenciou-se que o manitol foi o único substrato consumido por 

todos os rizóbios. Com relação às fontes de nitrogênio, aproximadamente 80% das cepas 

utilizaram todas as fontes, com destaque para L-histidina (90%), figura 3.  

Apenas uma cepa de rizóbio (L102 Bradyrhizobium sp.) não apresentou 

crescimento nos substratos contendo nitrogênio. As demais cepas apresentaram 

homogeneidade quanto ao uso das diferentes fontes de nitrogênio, sendo que todas as fontes 

foram utilizadas por mais de 84% das cepas (Figura 3). 

 
 
 
 
 
 
 
 



50 
 

Figura 2 – Comparação do uso de fontes de carbono entre cepas de actinobactérias e rizóbios 
do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

 
Fonte: acervo do autor. 
 

Tabela 4 - Estatística descritiva e teste de Levene das características bioquímicas de cepas de 
rizóbios do Parque Nacional de Ubajara-Ce. 

Estatística descritiva Teste de Levene 
 Característica N total Média ± σ2 Soma C. V. F  p-value 

Sacarose 26 0,80769 0,40192 0,16154 21 0,49761 2,76577 0,10931 
Inositol 26 0,88462 0,32581 0,10615 23 0,36831 0,94028 0,34188 

L-Arabinose 26 0,76923 0,42967 0,18462 20 0,55857 1,86724 0,18446 
Xilose 26 0,80769 0,40192 0,16154 21 0,49761 1,02855 0,32062 

Manitol 26 1 0 0 26 0 - - 
Frutose 26 0,76923 0,42967 0,18462 20 0,55857 0,43859 0,51411 

Rhamnose 26 0,80769 0,40192 0,16154 21 0,49761 2,08798 0,16139 
Galactose 26 0,84615 0,36795 0,13538 22 0,43485 0,47165 0,49881 
Histidina 26 0,88462 0,32581 0,10615 23 0,36831 0,08627 0,7715 
Arginina 26 0,88462 0,32581 0,10615 23 0,36831 0,16733 0,68613 
Nitrato 26 0,88462 0,32581 0,10615 23 0,36831 3,42775 0,07645 
Xilana 26 0 0 0 0 0 - - 
Pectina 26 0,57692 0,50383 0,25385 15 0,87331 0,85026 0,36566 

Solubilização P. 26 0,19231 0,40192 0,16154 5 2,08998 0,34609 0,56183 
C.V. (Coeficente de variação). 
Fonte: dados da pesquisa. 
 
 

Entre as 26 cepas de rizóbios, 14 (L83, L89, L91, L92, L94, L95, L96, L97, L98, 

L102, L105, L107, L108, L109) apresentaram atividade em pelo menos um dos substratos 
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(pectina e trifosfato de cálcio). A decomposição do substrato xilana não foi identificada em 

nenhuma cepa de rizóbio, enquanto a da pectina foi detectada em aproximadamente 58% (15) 

das cepas. A solubilização de fosfato foi observada em apenas 19% (5) dos rizóbios e 

apresentou maior variação (C.V. >2).  

 
Figura 3 – Comparação do uso de fontes de nitrogênio entre cepas de actinobactérias e 
rizóbios do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

 
Fonte: acervo do autor. 
 

Os testes bioquímicos apresentaram variações entre as fontes de carbono 

consumidas por actinobactérias e rizóbios. O teste t revelou que houve diferenças 

significativas (p<0,05) nas fontes inositol, xilose, frutose e galactose, enquanto para sacarose, 

L-arabinose, manitol e ramnose não houve diferenças (p>0,05) entre os grupos. Nas fontes de 

nitrogênio o teste t demonstrou diferenças significativas (p<0,05) no uso das fontes pelos 

grupos bacterianos. Em relação aos substratos, a análise de variança também apontou que não 

houve diferenças significativas (p>0,05) na degradação de xilana, pectina e solubilização de 

fosfato inorgânico.    
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3.3.2 Atividade Metabólica 
 

3.3.2.1 Atividade Xilanolítica 

A atividade xilanolítica foi observada apenas na cepa UB03 que apresentou IE de 

2,68 (±0,32) (Figura 4). As demais cepas de actinobactérias e nenhuma das cepas de rizóbios 

apresentou capacidade de degradação de substrato contendo xilana. Apesar de uma única cepa 

ter apresentado enzimas extracelulares xilanolíticas, a cepa UB03, identificada como 

Micromonospora sp., foi considerada fortemente produtora, IE>2 (SILVA et al., 2015). 

 

Figura 4 – Atividade xilanolítica da actinobactéria UB03. As regiões claras identificam as 
zonas de hidrólise (seta). 

 
Fonte: acervo do autor. 

 

3.3.2.2 Atividade Pectinolítica 

 

A capacidade de degradar compostos pectinolíticos foi detectada em 55% (15) das 

cepas de actinobactérias, sendo que o IE variou de 2,14 (±0,21) para a cepa UB15 a 5,20 

(±0,91) para a cepa UB19 (Figura 5), σ2 = 4,12. As cepas decompositoras foram identificadas 

como fortemente produtoras, IE>2 (SILVA et al., 2015). Estes resultados evidenciam a 

capacidade desses organismos na decomposição de materiais recalcitrantes no solo. As cepas 

UB01, UB02, UB03, UB04, UB07, UB09, UB10, UB12, UB13, UB22, UB25 e UB28 não 

apresentaram atividade pectinolítica. 

A maior parte das cepas de rizóbios (57%) foi capaz de degradar compostos 

contendo pectina, sendo que o IE variou de 2,15 (±0,41) para a cepa L102 a 5,11(±1,61) para 

a cepa L83 (Figura 6), σ2 = 3,53, sendo classificadas como fortemente produtoras (IE>2), 
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enquanto as cepas L84, L85, L86, L87, L90, L93, L99, L101, L103, L104 e L110 não 

apresentaram enzimas pectinolíticas.   

 

Figura 5 – Atividade pectinolítica de cepas de actinobactérias do Parque Nacional de Ubajara 
– CE. 

 
Fonte: elaborado pelo autor. 

 
Figura 6 – Atividade pectinolítica de cepas de rizóbios do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

 
Fonte: elaborado pelo autor.  
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Os dois grupos microbianos apresentaram perfis semelhantes quanto a capacidade 

de decompor substratos pectinolíticos, não havendo diferenças significativas (p>0,05).  

 

3.3.2.3 Solubilização de Fosfato 

 

A solubilização de fosfato foi observada em seis (22%) cepas de actinobactérias, 

sendo que a variação entre o IS foi pequena (σ2 0,33), de 1,11 (±0,05) na cepa UB18 

(Terrabacter sp) a 1,52 (±0,39) na cepa UB26 (Streptomyces sp) (Figura 7). As cepas de 

actinobactérias solubilizadoras de fosfato foram classificadas de acordo com Hara e Oliveira 

(2004) como de baixa solubilização (IS<2).  

 

Figura 7 – Atividade de solubilização de fosfato por cepas de actinobactérias do Parque 
Nacional de Ubajara-CE. 

 
Fonte: elaborado pelo autor. 

 

Entre as cepas de rizóbios, cinco (19%) conseguiram solubilizar fosfato 

inorgânico (Figura 8). No entanto, os IS foram maiores do que os registrados entre as 
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actinobactérias. Entre os rizóbios o IS variou de 2,83 (±0,34) para cepa L91 (Burkholderia 

sp),  (Figura 9) a 1,24 (±0,12) para cepa L105 (Bradyrhizobium sp). Esses resultados sugerem 

que apesar do número menor de cepas solubilizadoras de fosfato, os rizóbios podem ser mais 

eficientes neste processo do que as actinobactérias.  

 
 
Figura 8 – Atividade de solubilização de fosfato por cepas de rizóbios do Parque Nacional de 
Ubajara-CE. 

 
Fonte: elaborado pelo autor. 

 

Figura 9 – Solubilização de fosfato pela cepa de rizóbio L91. As setas indicam os halos de 
solubilização. 

 
Fonte: acervo do autor. 
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3.3.3.4 Comparação de atividades metabólicas 

 

As médias das atividades metabólicas das cepas de actinobactérias variaram 

significativamente (p<0,05). A atividade pectinolítica ocorreu em 57% (15) das cepas, 

enquanto a solubilização do fosfato em apenas 22% (6) das cepas. O teste t apontou que a 

média da atividade metabólica, variou entre as cepas de actinobactérias (p<0,05), sendo 

observada maior variação para solubilização de fosfato, C.V. 192% (Figura 10). A atividade 

xilanolítica não foi significativamente diferente (p>0,05), uma vez que apenas uma cepa foi 

capaz de degradar compostos xilanolíticos. Cabe destacar que as actinobactérias 

solubilizadoras de fosfato foram todas produtoras de pectinases. 

 

Figura 10 – Comparação da média das atividades metabólicas de cepas de actinobactérias do 
Parque Nacional de Ubajara – CE.  

 
Fonte: elaborado pelo autor. 

 

As cepas de rizóbios só apresentaram atividade metabólica quanto à produção de 

pectinases e à solubilização de fosfato, dessa forma a comparação entre as médias das duas 

atividades foi realizada através do teste t de Student, que apontou diferenças significativas 

(p<0,05) entre as duas atividades (Figura 11). 

 



57 
 

Figura 11 – Comparação da média da atividade metabólica das cepas de rizóbios do Parque 
Nacional de Ubajara – CE.  

 
 
Fonte: elaborado pelo autor. 

 

A análise de variância entre os grupos microbianos mostrou que não houve 

diferença significativa (p>0,05) em relação às atividades xilanolítica F(1,51) = 0,962, 

pectinolítica F(1,51) = 0,014 e de solubilização de fosfato F(1,51) = 0,189. Como evidenciado 

nas cepas de actinobactérias, os rizóbios solubilizadores de fosfato também foram produtores 

de pectinases. 

  

3.3.3.5 Atividade metabólica sob pressões abióticas 

 

A atividade metabólica das cepas de actinobactérias e rizóbios apresentou 

variações diante dos fatores abióticos avaliados. A análise de regressão (R2 0,459) com 

F(12,76) = 5,364 e p<0,05 apontou que o modelo é significativo e 45,9% da variação da 

atividade metabólica é explicada pela ação dos fatores abióticos (pH, NaCl e temperatura). 
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Dentre as variáveis analisadas, as variações de pH 7 e 9, de NaCl (1%, 2%, 3% e 4%) e a 

temperatura de 39°C apresentaram correlação (r) significativa p<0,05 com a atividade 

metabólica dos grupos microbianos (Tabela 5). A variável preditora pH 9 (β = 0,490; t = 3,489; 

p<0,05) foi considerada a melhor previsora da atividade metabólica segundo o modelo de 

regressão citado anteriormente.  

 

Tabela 5 – Coeficiente de correlação de Pearson’s e R2 da atividade metabólica sob diferentes 
pressões abióticas de cepas de rizóbios e actinobactérias do Parque Nacional de Ubajara – CE. 
 pH NaCl T 

 4 5 7 9 1% 2% 3% 4% 39°C 41°C 43°C 45°C 

Pearson's r -0,13 -0,01 0,52 0,61 0,42 0,32 0,27 0,37 0,42 0,03 -0,02 -0,03 

Sig. 0,10 0,450 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,38 0,39 0,37 

R2 0,01 1,73E-04 0,28 0,37 0,18 0,10 0,07 0,14 0,18 0,00 8,61E-04 0,00 

Sig. 0,21 0,902 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,76 0,78 0,75 
r (Coeficiente de correlação de Pearson’s); R2 (Coeficiente de determinação); Sig (Significância). 
Fonte: dados da pesquisa. 

 

Observando esses atributos separadamente para os dois grupos microbianos 

constatou-se diferenças. O modelo de regressão (R2 0,580) para actinobactérias foi 

significativo (p<0,05) com F(12,36) = 4,137, demonstrando que 58% da variação da atividade 

metabólica no grupo é explicado pela ação dos fatores abióticos. Houve correlação (r) 

significativa p<0,05 da atividade metabólica das actinobactérias no pH 9, na temperatura de 

39°C e na concentração de NaCl 1%, nesta ordem, conforme tabela 6. A variável com maior 

poder preditor da atividade metabólica das cepas de actinobactérias foi o pH 9 (β = 0,832; t = 

3,247; p<0,05).  

 

Tabela 6 – Coeficiente de correlação de Pearson’s e R2 da atividade metabólica sob diferentes 
pressões abióticas de cepas de actinobactérias do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

 
pH NaCl T 

 4 5 7 9 1% 2% 3% 4% 39°C 41°C 43°C 45°C 

Pearson's r 0,07 0,04 0,46 0,64 0,57 0,42 0,35 0,35 0,59 0,10 -0,08 -0,007 

Sig. 0,30 0,36 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,23 0,28 0,483 

R2 0,00 0,00 0,21 0,42 0,33 0,18 0,12 0,12 0,35 0,01 0,00 4,96E-05 

Sig. 0,60 0,75 0,00 0,00 0,00 0,00 0,01 0,01 0,00 0,48 0,55 0,962 
r (Coeficiente de correlação de Pearson’s); R2 (Coeficiente de determinação); Sig (Significância). 
Fonte: dados da pesquisa. 
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A análise de regressão (R2 0,721) nas cepas de rizóbios foi siginificativa (p<0,005) 

com F (12,27) = 5,800, indicando que aproximadamente 72% da variação da atividade 

metabólica foi influenciada pela ação de fatores abióticos. Todavia, entre as cepas de rizóbios 

a correlação (r) foi significativa e positiva nas variáveis pH 9 e 7 e negativa na temperatura de 

41°C (Tabela 7). Diferentemente das cepas de actinobactérias, a temperatura de 41°C foi a 

variável com maior poder preditor (β = -0,661; t = -3,600; p<0,05) da atividade metabólica 

nas cepas de rizóbios.   

 

Tabela 7 – Coeficiente de correlação de Pearson’s e R2 da atividade metabólica sob diferentes 
pressões abióticas de cepas de rizóbios do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

 
pH NaCl T 

 4 5 7 9 1% 2% 3% 4% 39°C 41°C 43°C 45°C 

Pearson's r -0,15 -0,11 0,53 0,60 0,18 0,13 0,04 0,24 0,11 -0,35 0,09 -0,07 

Sig. 0,17 0,23 0,00 0,00 0,12 0,19 0,38 0,06 0,24 0,01 0,28 0,33 

R2 0,02 0,01 0,28 0,36 0,03 0,01 0,002 0,05 0,01 0,12 0,008 0,005 

Sig. 0,35 0,46 0,00 0,00 0,24 0,38 0,77 0,12 0,48 0,02 0,57 0,66 
r (Coeficiente de correlação de Pearson’s); R2 (Coeficiente de determinação); Sig (Significância). 
Fonte: dados da pesquisa. 

 

Os valores de pH 4 e 5, bem como as temperaturas mais elevadas (43°C e 45°C) e 

concentrações salinas maiores (3% e 4%), foram mais limitantes para a atividade metabólica 

para ambos os grupos bacterianos. 

 

3.4 DISCUSSÃO  

 

As cepas de actinobactérias e rizóbios apresentaram diversificada utilização de 

fontes de carbono e nitrogênio, esse potencial é um fator que contribui para a disseminação 

dos micro-organismos em diversos habitats, sugerindo a presença de características 

adaptativas das assembleias microbianas a diferentes condições ambientais de nutrientes 

(Nunes et al., 2018). Um estudo realizado por Lima et al. (2017) com actinobactérias de solo 

rizosférico de região semiárida, evidenciou que entre dez fontes de carbono avaliadas somente 

sacarose, manitol e celulose não foram consumidas por todas as cepas. Das, Solanki e Khanna 

(2014) também relataram diversificação quanto à utilização de carboidratos entre cepas de 

actinobactérias isoladas de diferentes ambientes.  
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Em outra região semiárida brasileira estudos com rizóbios apontaram o uso de 

diferentes fontes de carbono e nitrogênio por esses micro-organismos, sendo que nem todas as 

cepas avaliadas também foram capazes de utilizar as fontes testadas (DA COSTA et al., 2020). 

Embora a diversidade morfológica e funcional da comunidade microbiana nos solos sofra 

forte influência do tipo de solo e dos fatores ambientais, a diversificação dos parâmetros 

fisioquímicos e a disponibilidade de carbono lábil, são considerados direcionadores 

importantes de comunidades microbianas em ambientes áridos e semiáridos 

(MOHAMMADIPANAH; WINK, 2016; NAYLOR; COLEMAN-DER, 2018).  

Pesquisas reforçam ainda que a manutenção de comunidades microbianas está 

vinculada ao fornecimento de nutrientes em ambientes secos (LACERDA JÚNIOR, 2019). 

Assim, a versatilidade bioquímica no uso das fontes de carbono e nitrogênio observada nas 

cepas desses dois importantes grupos microbianos se faz relevante nesse tipo de ambiente, 

que tende a ser oligotrófico e no qual o carbono lábil é escasso (NAYLOR; COLEMAN-DER, 

2018). 

O único micro-organismo no presente estudo a ser capaz de hidrolisar compostos 

xilanolíticos foi a actinobactéria UB03 (Micromonospora sp), evidenciando, pois, a natureza 

complexa desse carboidrato. O potencial catalítico de actinobactérias em compostos de difícil 

decomposição já é descrito por estudos (YEAGER et al., 2017) e pesquisas revelam o 

potencial de representantes do gênero Micromonospora na degradação de compostos 

contendo xilana (TALAMANTES et al., 2016; YEAGER et al., 2017; SAMPAIO et al., 2018; 

CHEN et al., 2020), sugerindo, portanto, ser um fator comum a essas bactérias.    

Assim como observado sobre a atividade pectinolítica de actinbactérias do 

presente estudo, em outras áreas semiáridas também foi identificado a presença de 

representantes desse grupo microbiano na decomposição de substratos pectinolíticos, 

indicando, pois, ser uma característica comum em solos secos, onde a abundância de materiais 

recalcitrantes é maior em decorrência da natureza dos compostos orgânicos predominantes 

nestes ambientes (YEAGER et al., 2017). 

A solubilização de fosfato não foi significativamente diferente entre as cepas de 

actinobactérias e entre as de rizóbios, apesar do número reduzido de cepas que solubilizaram P. 

Contudo, é importante ressaltar que regiões semiáridas são reconhecidas por apresentam 

reduzidas populações de bactérias solubilizadoras de fosfato (BSF), consequência das 

elevadas temperaturas e da baixa concentração de matéria orgânica (FLORES-GALLEGOS; 

NAVA-REYNA, 2019), como apontado também no presente estudo. 
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Apesar dessas restrinções, as bactérias constituem os principais micro-organismos 

(1-50%) solubilizadores de fosfato nos solos (SHARMA et al., 2013) e a presença de cepas de 

actinobactérias (6) dos gêneros Streptomyces, Terrabacter e Nocardia, e de rizóbios (5) dos 

gêneros Burkholderia e Bradyrhizobium positivos para solubilização de fosfato inorgânico em 

ambiente semiárido, é relevante, haja visto que as BSF são reconhecidas como promotoras de 

crescimento vegetal, e, assim, favorecem o desenvolvimento de várias outras comunidades 

vivas que regulam e mantém processos vitais na natureza (GHOSH et al., 2016; OUFDOU et 

al., 2016). 

Actinobactérias e rizóbios apresentaram em comum a capacidade de solubilizar 

fosfato inorgânico e decompor compostos pectinolíticos, isso sugere que o potencial 

associado dessas duas características pode representar um fator adaptativo desses micro-

organismos para ambientes com baixa disponibilidade de recursos ou mesmo com fatores 

físicos restritivos.  

A temperatura e o pH representaram os fatores de maior impacto na atividade 

microbiana dos grupos estudados. Mesmo sabendo que enzimas extracelulares microbianas 

sejam fundamentais na ciclagem de carbono e nutrientes, os fatores abióticos regulam a 

atividade enzimática (ARNOSTI et al., 2013), afetando criticamente a cinética das enzimas 

microbianas (PUSSAINT et al., 2019). Fierer (2017) reforça ainda, que a variedade e 

abundância de micro-organismos no solo é determinada pela ação combinada de fatores como 

pH, disponibilidade de N e carbono orgânico e pela temperatura. 

A presença de micro-organismos, como os do presente estudo, com metabolismo 

ativo na degradação de substratos complexos sob condições de salinidade elevada, representa 

importância econômica e ecológica, haja vista que o potencial catabólico microbiano sob 

situações estressoras tende, em geral, a cessar ou diminuir (SHI et al., 2019). Sudiana et al. 

(2020) destacam que rizobactérias solubilizadoras de fosfato e produtoras de IAA aumentam a 

adaptabilidade da planta sob situações de estresse salino, comprovando a ação eficiente das 

comunidades microbianas através do seu metabolismo, de sobreviver e de auxiliar outros 

organismos em seu ambiente natural. Não obstante, pesquisas indicam o aumento da biomassa 

vegetal sob condições de estresse salino após aplicação de consórcios microbianos 

envolvendo a participação de rizóbios e outras bactérias diazotróficas (KIM et al., 2014; 

RAHAMN et al., 2019) o que ressalta a importância de micro-organismos com caraterísticas 

tolerantes a condições limitantes na manutenção de sistemas biológicos.  

Apesar das temperaturas testadas terem demonstrado pouca capacidade de 

previsão da atividade microbiana, a temperatura constitui um fator limitante para o 
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metabolismo das bactérias, principalmente pela redução da atividade metabólica com o 

aumento de temperatura (NAUTIYAL et al., 2000; MINOTTO et al., 2014) o que foi 

confirmado pelos resultados obtidos no presente estudo, nos quais a atividade metabólica em 

temperaturas mais elevadas de 43° e 45°C foi observada em poucas cepas.  

Sabe-se que a temperatura também afeta a simbiose, rizóbio-leguminosa 

(ALEXANDRE; OLIVEIRA, 2013), ainda assim, micro-organismos capazes de suportar 

temperaturas extremas apresentam taxas metabólicas intrínsecas e propriedades físicas que os 

beneficiam em variados ambientes (SHIVLATA; SATYNARAYANA, 2015). Dessa maneira, 

a presença de rizóbios, assim como actinobactérias, que apresentam atividade metabólica em 

temperaturas mais elevadas pode contribui na interação micro-organismo/planta favorecendo 

a presença de simbioses.  

Fatores bióticos e abióticos interagem na dinâmica microbiana dos solos 

acarretando mudanças funcionais que podem prejudicar a estabilidade natural de ecossistemas 

terrestres. Entretanto, a multifuncionalidade microbiana pode ser um fator reestruturador 

dessa dinâmica, mantendo sua estabilidade. Para tanto, a compreensão do metabolismo 

microbiano é fundamental.  

Nessa perspectiva, pesquisas alertam sobre a aplicabilidade funcional individual 

ou conjunta de organismos com capacidades metabólicas distintas no melhoramento de 

condições ambientais desafiadoras, e comprovam que essas particularidades auxiliam na 

promoção do crescimento de plantas sob condições adversas (ETESAMI; BEATTIE, 2018, 

ETESAMI; MAHESHWARE, 2018a; RAHMAN et al., 2019, SILVA et al., 2019), sendo, 

portanto, elementos fundamentais na manutenção de processos biológicos nos ecossistemas. 
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3.5 CONCLUSÃO 

 

A homogeneidade bioquímica e fisiológica de actinobactérias e rizóbios indica 

que condicionantes bioquímicos e fisiológicos podem constituir ajustes adaptativos a 

ambientes estressores, como de regiões semiáridas. A atividade metabólica de actinobactérias 

e rizóbios de solo semiárido é influenciada pela ação direta de fatores abióticos, como pH, 

NaCl e variações de temperatura, sendo que condições ácidas e temperaturas elevadas são 

mais limitantes. A presença de micro-organismos com perfis metabólicos sob situações de 

estresse natural ou antrópico constituem possíveis agentes de promoção de crescimento 

vegetal em áreas semiáridas. 
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4. CAPÍTULO III: FACILITAÇÃO MICROBIANA E SEUS EFEITOS NA 

PROMOÇÃO DO CRESCIMENTO VEGETAL DE FEIJÃO-CAUPI (Vigna 

unguiculata (L.)Walp.) - Fabaceae)  

 

RESUMO 

Os micro-organismos no solo estabelecem interações intra e interespecíficas a partir da 

produção e compartilhamento de metabólitos oriundos da desconstrução de biopolímeros 

complexos. A compreensão de como as trocas metabólicas influenciam os diferentes níveis de 

organização biológica e possibilitam a coexistência microbiana é importante ao entendimento 

da dinâmica e do funcionamento de diferentes ambientes. Partindo da hipótese de que grupos 

microbianos de actinobactérias e de rizóbios apresentam interações positivas de cooperação 

metabólica, o presente estudo objetivou avaliar a compatibilidade metabólica in vitro de cepas 

de actinobactérias e rizóbios e observar seus efeitos in vivo no desenvolvimento de plantas de 

feijão-caupi cv setentão (Vigna unguiculata (L.)Walp.) - Fabaceae). Vinte e seis cepas de 

rizóbios e 23 cepas de actinobactérias foram cocultivadas in vitro em meios contendo xilana, 

pectina e trifosfato de cálcio. As cepas de Streptomyces sp (UB05 e UB11) foram 

selecionadas para avaliar in vivo o efeito da coinoculação com oito cepas de rizóbios 

(Bradyrhizobium sp) no desenvolvimento do feijão-caupi. A compatibilidade entre as cepas de 

actinobactérias e rizóbios apresentou diferença significativa entre os substratos, sendo que a 

compatibilidade entre os grupos microbianos foi de 55,57%, 100% e 90,45% nos substratos 

pectina, xilana e trifosfato de cálcio, respectivamente. A coinoculação mostrou efeitos 

positivos na biomassa vegetal das plantas que receberam o tratamento com actinobactérias e 

rizóbios. Os tratamentos Streptomyces sp + Bradyrhizobium sp (L110UB05, L86UB05, 

L93UB11, L98UB11, L103UB11, L108UB11) exibiram padrões de desenvolvimento iguais 

ou superiores aos tratamentos com a cepa de referência e com nitrogênio. A associação de 

micro-organismos com capacidades metabólicas distintas mostrou ser um fator contribuinte 

para coexistência de bactérias. 

 

PALAVRAS-CHAVE: actinobactérias; rizóbios; nutrição cruzada; adaptabilidade; semiárido. 
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ABSTRACT 

 

Microorganisms in the soil establish intra and interspecific interactions through the production 

and sharing of metabolites arising from the deconstruction of complex biopolymers. 

Understanding how metabolic exchanges influence different levels of biological organization 

and enable microbial coexistence is important for understanding the dynamics and functioning 

of different environments. Based on the hypothesis that microbial groups of actinobacteria 

and rhizobia present positive metabolic cooperation interactions, the present study aimed to 

evaluate the in vitro metabolic compatibility of actinobacteria and rhizobia strains and 

observe their in vivo effects on the development of cowpea plants cv seventeenth (Vigna 

unguiculata (L.)Walp.) - Fabaceae). Twenty-six strains of rhizobia and 23 strains of 

actinobacteria were co-cultured in vitro in media containing xylan, pectin and calcium 

triphosphate. Strains of Streptomyces sp (UB05 and UB11) were selected to evaluate in vivo 

the effect of coinoculation with eight strains of rhizobia (Bradyrhizobium sp) on cowpea 

development. The compatibility between the strains of actinobacteria and rhizobia showed a 

significant difference between the substrates, with the compatibility between the microbial 

groups being 55.57%, 100% and 90.45% on the substrates pectin, xylan and calcium 

triphosphate, respectively. Coinoculation showed positive effects on the plant biomass of 

plants that received treatment with actinobacteria and rhizobia. The Streptomyces sp + 

Bradyrhizobium sp (L110UB05, L86UB05, L93UB11, L98UB11, L103UB11, L108UB11) 

treatments exhibited development patterns equal to or superior to treatments with the 

reference strain and nitrogen. The association of microorganisms with different metabolic 

capabilities proved to be a contributing factor to the coexistence of bacteria. 

 

KEYWORDS: actinobacteria; rizhobium; cross-feeding; fitness; semiarid. 
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4.1 INTRODUÇÃO 

 

A caatinga é um bioma presente na região semiárida brasileira que ocupa uma 

extensa área da região nordeste. A presença de um clima quente e seco, com precipitações 

pluviométricas baixas e concentradas em determinados períodos, somada a intensa radiação 

solar e altas temperaturas, torna esse ambiente restritivo para algumas espécies (SILVA et al., 

2020). Essas condições podem ser desfavoráveis para o desenvolvimento de micro-

organismos no solo, reduzindo não apenas sua abundância, como também sua diversidade, 

implicando em variações significativas nas funções microbianas do solo e diminuição de sua 

estabilidade (GORLACH-LIRA; COUTINHO, 2007; ARAÚJO et al., 2013; MAESTRE et 

al., 2015). 

Os recursos nutricionais no solo são provenientes principalmente da biomassa 

vegetal. Nesse cenário nutricional, diversos compostos de natureza pouco solúvel e de 

estrutura complexa, como celulose, pectina, hemiceluloses e lignina, compõem as principais 

fontes de C e de energia (HARINDINNTWALI; ZHOU; YU, 2020). A presença de enzimas 

microbianas extracelulares capazes de decompor esses compostos é fundamental à 

manutenção da cadeia de interações que movimenta o fluxo de nutrientes.  

As diferentes relações estabelecidas entre os micro-organismos baseiam-se na 

disponibilidade de recursos, podendo ser positivas ou negativas (PASCUAL-GARCÍA; 

BONHOEFFER; BELL, 2020). Essas interações se dão, principalmente, através de atividades 

metabólicas nas quais processos de degradação, mineralização de compostos e ciclagem de 

nutrientes nos ecossistemas terrestres são mais prevalentes (BALDRIAN, 2017).  

O compartilhamento ou a troca de recursos metabólicos entre micro-organismos 

tem sido descrito como bastante comum (ZELEZNIAK et al., 2015; GERMERODT et al., 

2016; HOEK et al., 2016; CAMPBELL et al., 2018; PASCUAL-GARCÍA; BONHOEFFER; 

BELL, 2020). Nessa perspectiva, comportamentos cooperativos ganham destaque na 

dinâmica de interação e organização dos microbiomas (AMOR; BELLO, 2017).  

As interações metabólicas de alimentação cruzada ou cross feeding podem ser uni 

ou bidirecionais e são impulsionadas por interações complexas que resultam em vantagens 

adaptativas (fitness) (D’Souza et al., 2018). De acordo com Douglas (2020), a cooperação 

metabólica, como um mecanismo de facilitação, promove produção de biomassa e aumenta a 

diversidade taxonômica e funcional de comunidades microbianas. Embree et al., (2015) 

ressaltam que relações positivas entre micro-organismos, como a cooperação, favorece a 
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heterogeneidade das espécies e ajuda a compreender a diversidade e a evolução de diferentes 

comunidades em seus ambientes.   

Estudos tentaram avaliar em situações experimentais de laboratório e de campo, 

como a interação entre micro-organismos diferentes pode resultar em benefício para os 

participantes e quais os efeitos dessas associações em outros organismos (FREILICH et al., 

2011; SILVA et al., 2019; GORTER; MANHART; ACKERMANN, 2020). Para isso, a 

utilização de consórcios microbianos tem se apresentado como ferramenta de pesquisa 

comum, ajudando a projetar e construir situações equivalentes ou aproximadas de ambientes 

naturais, permitindo, assim, a investigação da dinâmica de comunidades biológicas (KONG et 

al., 2018).  

Pesquisas entre grupos microbianos revelam que a ação combinada é capaz de 

prover benefícios para promoção do crescimento vegetal (SAHUR et al., 2018; JU et al., 

2019). Entre esses grupos, actinobactérias e rizóbios são reconhecidos pela capacidade de 

melhorar o desenvolvimento de espécies de leguminosas quando em associação (SANTOS et 

al., 2018). 

Actinobactérias são bactérias Gram positivas, filamentosas e com potencial 

metabólico amplamente conhecido, sendo encontradas nos mais diversos ambientes 

(OLANREWAJU; BABALOLA, 2019). Os rizóbios representam um grupo de bactérias 

Gram negativas com aptidão para associar-se com raízes e caules de leguminosas, sendo 

responsáveis pela fixação biológica de nitrogênio (DICENZO et al., 2019). Ambos os grupos 

estão presentes em ambiente semiárido e apresentam funções ecológicas importantes 

(PINHEIRO et al., 2014; ALVES et al., 2016).  

As interações interespecíficas têm papel fundamental na dinâmica das 

comunidades microbianas (GORTER; MANHART; ACKERMANN, 2020), contudo existem 

inúmeras lacunas na compreensão de como essas interações, sobretudo as de cooperação a 

nível bacteriano, podem ser responsáveis pela coexistência de micro-organimos em ambientes 

naturais, e de como essas relações influenciam a dinâmica do ecossistema em nível macro. 

Assim, partindo da hipótese de que há interação metabólica positiva entre actinobactérias e 

rizóbios oriundos de mesma região semiárida, objetivou-se avaliar in vitro a presença de 

interações metabólicas entre actinobactérias e rizóbios e sua influência in vivo no 

desenvolvimento vegetal de plantas de feijão-caupi (Vigna unguiculata).  
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4.2 MATERIAL E MÉTODO 

 

4.2.1 Actinobactérias e rizóbios 

 

Foram utilizadas 26 cepas de rizóbios e 16 de actinobactérias isoladas de amostras 

da rizosfera de 12 leguminosas coletadas na estação seca no período de 20 a 24 de agosto de 

2012. As cepas de rizóbios foram autenticadas e caracterizadas por Silva et al. (2014) e 

Feitoza et al. (2015) como Bradyrhizobium spp (L84, L85, L86, L87, L89, L90, L92, L93, 

L94, L95, L97, L99, L101, L102, L103, L104, L107, L108, L109) e Burkholderia spp (L91, 

L96, L105). As cepas L83, L98, L100 e L110 não foram identificadas. As cepas de 

actinobactérias foram caracterizadas macro e microscopicamente por Brito et al. (2015) e 

identificadas como: Micromonospora spp (UB03), Streptomyces spp (UB05, UB08, UB11, 

UB14, UB19, UB24, UB26 e UB27), Terrabacter spp (UB16, UB17, UB18) e Nocardia spp 

(UB15, UB20, UB21, UB23). Essas cepas estão mantidas no Laboratório de Microbiologia 

Ambiental (LAMAB) do Departamento de Biologia da Universidade Federal do Ceará. 

 

4.2.2 Seleção das cepas para o teste de interação metabólica in vitro 

 

As cepas de actinobactérias que apresentaram Índice Enzimático (IE) ≥1,5 nos 

substratos xilana e pectina e Índice de solubilização (IS) ≥1,5 no substrato inorgânico 

trifosfato de cálcio foram selecionadas para o teste de interação metabólica in vitro com as 

cepas de rizóbios que, nos mesmos testes as quais as actinobactérias foram submetidas, não 

apresentaram atividade metabólica em um dos substratos anteriormente citados. Os critérios 

mencionados foram selecionados como potencialmente facilitadores para interação 

microbiana.  

 

4.2.3 Teste de interação metabólica in vitro 

 

No delineamento experimental cada cepa de rizóbio deficiente na degradação de 

determinado substrato foi cultivada em consórcio com uma cepa de actinobactéria capaz de 

decompor o referido composto. As cepas de actinobactérias foram inoculadas nos meios de 

cultura com substratos específicos (xilana, pectina e trifosfato de cálcio) sob a forma de spots 

em quadruplicata. As placas foram incubadas a 28 ± 2°C durante 10 dias. Após esse período, 

um mililitro de cultura de cada cepa de rizóbio previamente cultivada em meio YM (levedura-
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manitol) a 28ºC por sete dias foi transferida para microtubos com capacidade de 1,5 mL. O 

material foi centrifugado (12.000 g durante 10 minutos) e o sedimento ressuspenso por 

agitação em vortex em 100 μL de água destilada estéril. Este procedimento foi repetido duas 

vezes e em seguida, 3 μL de cada cultura de rizóbio purificada foi inoculada em torno de cada 

colônia de actinobactéria a uma distância de 0,5 a 2,0 cm. A distribuição do inóculo foi 

realizada em duplicata e a multiplicação de cepas de rizóbio em regiões mais próximas da 

colônia foi o parâmetro para diagnosticar a ocorrência de interação metabólica positiva 

(CUESTA et al., 2012, modificado). O ensaio foi realizado em duplicata com duas repetições. 

 

4.2.4 Seleção de cepas para teste de facilitação in vivo 

 

Os pares de actinobactérias e rizóbios que apresentaram maiores valores de 

compatibilidade (facilitação) nos testes de interação in vitro foram selecionados para o teste in 

vivo de coinoculação e verificação de características de promoção de crescimento vegetal. 

Também foram analisados para seleção, as actinobactérias que apresentaram resultados 

promissores no metabolismo de substratos (amido, celulose, xilana e pectina) e na 

solubilização de trifosfato de cálcio. Ambas as análises foram submetidas a diferentes 

condições abióticas (pH, NaCl e temperatura).  

 

4.2.5 Efeito da facilitação de actinobactérias e rizóbios no crescimento de plantas de feijão 

 

O efeito da facilitação entre actinobactérias e rizóbios foi avaliado em 

experimento realizado em casa de vegetação. Sementes de feijão-caupi (Vigna unguiculata) 

foram desinfestadas por meio de imersão em soluções de álcool 96° GL por 30 segundos e, 

em seguida, imersas por dois minutos em hipoclorito de sódio 10%, seguidas de seis lavagens 

consecutivas com água destilada esterilizada. Posteriormente, foram semeadas em vasos 

contendo vermiculita e areia, na proporção de 2:1, esterilizados em autoclave por duas horas a 

121ºC e 1,5 atm. As actinobactérias foram inicialmente cultivadas em meio CD (Caseína-

Dextrose) líquido e incubadas por sete dias em temperatura ambiente sob agitação orbital 

constante de 150 rpm. Para os tratamentos com actinobactérias, foram adicionados 

superficialmente, em cada vaso, 3 mL da suspensão contendo as cepas específicas no dia do 

plantio e após 14 dias (PEREIRA; NEVES; DROZDOWICZ, 1999). 

As cepas de rizóbios selecionadas foram repicadas individualmente no meio YM 

líquido, e agitados em mesa agitadora orbital com velocidade de 150 rpm por sete dias. Em 
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seguida foram inoculadas na semeadura à razão de 3 mL/semente com 7 e 21 dias após a 

semeadura. O ensaio foi inteiramente casualizado com quatro tratamentos: controle (planta); 

T1 (planta + cepa padrão BR3301 (Bradyrhizobium sp)); T2 (planta + nitrogênio (80 kg/ha)), 

T3 (planta + actinobactéria1(UB05 (Streptomyces sp) + rizóbios) e T4 (planta + 

actinobactéria2(UB11 (Streptomyces sp) + rizóbios), com quatro repetições. O ensaio foi 

conduzido em casa de vegetação por 30 dias após o plantio e a umidade do solo mantida na 

capacidade de campo.  

 

4.2.5.1 Avaliação das trocas gasosas foliares 

 

As trocas gasosas foliares foram avaliadas durante a fase vegetativa, aos 28 dias, 

no período da manhã (8h às 10h), através do analisador de gás infravermelho (IRGA (modelo 

LCi ADC BioScientific, Inglaterra)), em sistema aberto sob luz saturante e condições 

ambientais. Foi determinado o índice SPAD por meio de um medidor portátil de clorofila 

SPAD-502 (Minolta Camera Co. Ltda). As variáveis analisadas foram: CO2 ambiente (Cref), 

concentração interna de CO2 (Ci), fotossíntese (A), condutância estomática (gs), taxa de 

transpiração (E), razão entre concentração interna e externa de CO2 (Ci/Ca) e eficiência de 

carboxilação (A/Ci).  

 

4.2.5.2 Avaliação do desenvolvimento vegetativo 

 

Após os 30 dias, as plantas foram coletadas e o material foi posto em estufa com 

circulação de ar forçada a 65°C, por aproximadamente 72h até atingir massa constante. 

Posteriormente, o material foi pesado em balança de precisão. Os atributos de 

desenvolvimento vegetativo avaliados foram: número de nódulos por planta (NN), massa seca 

dos nódulos (MSN), massa seca da raiz (MSR), massa seca da parte aérea (MSA), massa seca 

das folhas (MSF), altura da planta (AP), número de folhas (NF), tamanho da raiz (TR) e área 

foliar (AF). A eficiência relativa (ER) da inoculação foi calculada pela razão entre a MSA e a 

MSA do tratamento 2 (planta + nitrogênio 80 Kg/ha de N), multiplicada por 100 

(BERGERSEN et al., 1971).  

 

4.2.6 Análise Estatística 

A compatibilidade de interações metabólicas entre actinobactérias e rizóbios foi 

analisada através da construção de uma rede de interações a partir de dados binários (0 para 
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incompatibilidade e 1 para compatibilidade). O percentual de compatibilidade para cada par 

actinobactéria-rizóbio foi obtido da razão entre o número de pares compatíveis e o total de 

interações possíveis entre eles, multiplicado por 100. A média da compatibilidade para cada 

grupo e substrato foi avaliada através de análise de variância (ANOVA) com p<0,05. Teste 

binomial foi usado para avaliar a probabilidade de interações positivas e negativas entre os 

pares microbianos nas interações metabólicas in vitro. Os dados coletados no experimento in 

vivo foram submetidos à análise de variância com nível de significância de 5% pelo teste F, e 

as médias dos tratamentos comparadas pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade. Foi 

calculado o coeficiente de correlação de Pearson’s para medir o grau de relacionamento entre 

as variáveis de desenvolvimento vegetativo e de trocas gasosas foliares. As análises 

estatísticas foram realizadas no programa SPSS 20.0 (SPSS Inc, Chicago, USA).   

 

4.3 RESULTADOS 

 

4.3.1 Teste de interação metabólica in vitro 

 

As cepas de actinobactérias e rizóbios apresentaram compatibilidade de 55,57%, 

100% e 90,45% nos substratos pectina e xilana, e na solubilização de trifosfato de cálcio, 

respectivamente. Foi observado heterogeneidade (Levene p<0,05) e diferenças significativas 

(F(72,2) = 33,92, p<0,05) na compatibilidade entre os substratos (Figura 12).  

 

Figura 12 – Compatibilidade de interações sobre diferentes substratos e na solubilização de 
fosfato inorgânico de cepas de actinobactérias e rizóbios do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

 
Médias com as mesmas letras não diferem pelo teste de Tukey (p<0,05).  
Fonte: elaborado pelo autor. 
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No substrato pectina, apenas a cepa UB16 (Nocardia sp) não apresentou 

compatibilidade com nenhuma das 11 cepas de rizóbios (L84, L85, L86, L87, L90, L93, L99, 

L101, L103, L104 e L110) avaliadas (Figura 13). Já as cepas Streptomyces sp (UB05, UB08, 

UB11, UB15, UB23 e UB26) e Terrabacter sp (UB24) foram compatíveis com mais de 70% 

dos rizóbios testados (Figura 13). Entre os rizóbios avaliados, as cepas de Bradyrhizobium sp 

(L85, L86, L93, L103 e L104) apresentaram compatibilidade com mais de 70% das 

actinobactérias analisadas.  

As interações entre a actinobactéria UB03 (Micromonospora sp) e as 26 cepas de 

rizóbios (L83, L84, L85, L86, L87, L89, L90, L91, L92, L93, L94, L95, L96, L97, L98, L99, 

L100, L101, L102, L103, L104, L105, L107, L109, L110) no substrato xilana, foram todas 

positivas (Figura 13), apresentando 100% de compatibilidade.  

Para a solubilização de trifosfato de cálcio, a cepa UB26 (Streptomyces sp) 

mostrou interação positiva com 90% (L83, L84, L85, L86, L87, L89, L92, L93, L94, L95, 

L97, L98, L99, L100, L103, L104, L107, L108, L110) das cepas de rizóbios avaliadas, não 

apresentando compatibilidade apenas com as cepas de Bradyrhizobium sp (L90 e L101) 

(Figura 13).  

A cepa L85 (Bradyrhizobium sp) apresentou compatibilidade com 90% das 

actinobactérias no substrato pectina e 100% de compatibilidade com as cepas UB03 

(Micromonospora sp) e UB26 (Streptomyces sp), indicando capacidade de interação com 

micro-organismos em variados substratos, como xilana e trifosfato de cálcio, respectivamente. 

 

Figura 13 – Interações metabólicas nos substratos xilana e pectina e na solubilização de 
fosfato inorgânico entre actinobactérias e rizóbios do Parque Nacional de Ubajara – CE. 

Fonte: elaborado pelo autor. 
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Das 165 interações testadas entre actinobactérias e rizóbios para o substrato 

pectina, o teste binomial revelou que não houve diferenças significativas (p = 0,161) entre as 

92 (56%) interações positivas e 73 (44%) negativas observadas, entretanto foi possível 

identificar que das 15 cepas de actinobactérias, seis (UB05, UB08, UB11, UB15, UB23, 

UB24) exibiram proporções de compatibilidade próximas a 100% (Figura 14), demonstrando 

maiores chances de interações interespecíficas. 

 

Figura 14 – Proporção de interações metabólicas positivas no substrato pectina de 15 cepas de 
actinobactérias do Parque Nacional de Ubajara – CE.  

 

Fonte: elaborado pelo autor. 
 

Entre os grupos microbianos foi possível identificar diferenças na média de 

compatibilidade nos três parâmetros analisados, variando de 88,37% para os rizóbios e 

59,35% para as actinobactérias, com um coeficiente de variação de 23% (Figura 15). As 

médias do percentual de cepas compatíveis apresentaram diferenças significativas com F(73,1) 

= 16,984 e p<0,05 entre os grupos bacterianos. Os resultados indicaram que as cepas de 

rizóbios mostraram mais indícios de interações positivas. Representando, pois, maiores 

chances de estabelecer trocas metabólicas com outros micro-organismos em ambiente natural, 

o que pode também resultar em maiores possibilidades de influência positiva nos mecanismos 

de nodulação entre rizóbios e leguminosas. 
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Figura 15 – Comparação da média do percentual de compatibilidade de cepas de 
actinobactérias e rizóbios do Parque Nacional de Ubajara – CE.  

 
Fonte: elaborado pelo autor. 
 

4.3.2 Seleção de cepas para teste de facilitação in vivo 

 

Foram selecionadas para o teste de facilitação in vivo duas cepas de 

actinobactérias, classificadas a nível de gênero como Streptomyces spp (UB05 e UB11) e oito 

rizóbios, sendo sete classificados como do gênero Bradyrhizobium spp (L84, L86, L93, L98, 

L102, L103, L108) e uma cepa L110, sem classificação (SILVA et al., 2014; BRITO et al., 

2015; FEITOSA et al., 2015).  

As cepas de actinobactérias foram selecionadas pelas seguintes características: 

capacidade de degradação de variados substratos e solubilização de fosfato inorgânico sob 

diferentes condições de pH, NaCl e temperatura e compatibilidade com diferentes micro-

organismos em testes de interação metabólica in vitro.  

Os rizóbios foram selecionados com base nas seguintes características: deficiência 

na degradação de variados substratos, ausência de solubilização de fosfato e capacidade de 

interagir metabolicamente com outros micro-organismos em testes in vitro.  
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4.3.3 Efeito da facilitação entre actinobactérias e rizóbios no crescimento de plantas de 

feijão 

A análise multivariada dos dados coletados para o desenvolvimento vegetativo de 

plantas de feijão inoculadas com actinobactérias e rizóbios mostrou variação significativa 

(p<0,05) de algumas variáveis submetidas a diferentes tratamentos. Das 10 variáveis 

relacionadas ao desenvolvimento vegetativo analisadas, sete (MSA, TR, MSR, MSF, MSN, 

AF, ER) apresentaram diferenças significativas (p<0,05) entre os tratamentos submetidos, 

conforme tabela 8.  

Apesar da diferença estatística observada na variável MSA, apenas o tratamento 

L86UB05 (Bradyrizobium spp e Streptomyces spp) se aproximou da média dos tratamentos 

com a cepa de referência BR3301 (Bradyrhizobium spp) e nitrogênio. Quanto ao TR, todos os 

tratamentos com actinobactérias e rizóbios apresentaram médias maiores do que os 

nitrogenados ou com apenas um rizóbio (BR 3301) inoculado. Já em relação a MSR, sete dos 

16 tratamentos coinoculados apresentaram valores superiores aos dos comparativos. Padrão 

semelhante foi observado nas variáveis NN e MSN, sendo que o tratamento L86UB05 exibiu 

aumento de aproximadamente 74% no número de nódulos quando comparado a referência 

(BR3301), o que demonstra o caráter promissor desses micro-organismos na promoção do 

crescimento vegetal.  

Quanto a MSF, somente o tratamento L86UB05 apresentou valor médio próximo 

aos observados nos tratamentos com nitrogênio e com a cepa de referência. Na variável AF 

apenas a coinoculação L98UB11 (Bradyrhizobium spp e Streptomyces spp) apresentou valor 

médio (118,27) mais próximo ao tratamento com a BR3301 (148,09).  

O parâmetro NF não diferiu significativamente (p>0,05) entre os tratamentos, 

contudo, a coinoculação Bradyrhizobium spp e Streptomyces spp (L98UB11) exibiu valor 

maior do que os registrados nos tratamentos com nitrogênio e com uma única cepa de rizóbio 

(Tabela 8). Sobre a altura até o pecíolo, o tratamento com a cepa de referência apresentou 

maior média, todavia, quatro tratamentos de coinoculação actinobactérias e rizóbios 

(L98UB11, L86UB05, L110UB05, L84UB05), tiveram médias superiores ao observado no 

tratamento com nitrogênio, indicando, pois, a importância da ação combinada de micro-

organismos no desenvolvimento vegetal (Tabela 8).  
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Tabela 8 – Efeito da co-inoculação na massa seca da parte área (MAS), tamanho da raiz (TR), massa seca da raiz (MSR), massa seca das folhas 
(MSF), massa seca dos nódulos (MSN), número de nódulos (NN), número de folhas (NF), altura até o pecíolo (AP), área foliar (AF) e eficiência 
relativa de inoculação (ER). Os dados são médias de quatro repetições.  
TRATAMENTO  

MSA 
g planta-1 

TR 
cm planta-1 

MSR 
g planta-1 

MSF 
g planta-1 

MSN 
g planta-1 NN  NF  

AP 
cm planta-1 

AF 
cm planta-1 

ER 
(%) 

L102UB05 0,44±0,10b 25,62±3,90a 0,36±0,01ab 0,30±0,06b 0,02±0,01b 6,5±7,18a 7,25±1,5a 9±0,40a 61,16±9,06b 30,15±6,91abc 
L102UB11 0,45±0,08b  26,5±1,29a 0,63±0,17ab 0,29±0,06b 0,02±0,00b 4±2,30a 6,75±1,5a 9,62±1,79a 57,17±8,53b 24,45±4,48abc 
L103UB05 0,53±0,07b 26,6±2,77a 0,51±0,14ab 0,36±0,07b 0,01±0,00b 8±3,55a 7,75±0,50a 9,5±0,40a 66,65±10,6b 35,60±4,14ab 
L103UB11 0,54±0,14b 26,25±4,27a 0,67±0,16ab 0,37±0,11b 0,07±0,06ab 18,25±16,09a 9,5±3,8a 9,5±1,22a 90,70±30,2b 29,32±7,85abc 
L108UB05 0,44±0,09b 25,77±2,85a 0,32±0,06b 0,28±0,09b 0,04±0,06b 25a±10,89 6,75±2,36a 8,25±2,37a 55,87±21,5b 29,98±6,48abc 
L108UB11 0,40±0,25b 24±1,41ab 0,51±0,11ab 0,28±0,19b 0,06±0,03ab 16±3,16a 8,75±4,11a 9,87±1,93a 73,23±49,4b 22,02±13,8bc 
L110UB05 0,52±0,25b 27,12±3,96a 0,48±0,20ab 0,37±0,15b 0,06±0,02ab 27±17,64a 9,25±3,59a 10,37±2,68a 67,75±33,7b 35,60±17ab 
L110UB11 0,54±0,13b 26,5±2,38a 0,95±0,20ª 0,38±0,09b 0,15±0,04a 29,5±7,93a 8±2,44a 9,75±1,55a 80,1±27,6b 29,32±7,48abc 
L84UB05 0,55±0,05b 26,25±1,50a 0,27±0,05b 0,37±0,05b 0,02±0,09b 18,75±14,68a 6,5±1,73a 10,12±0,25a 61,51±7,8b 37,47±3,69ab 
L84UB11 0,33±0,15b 25,5±0,57a 0,33±0,11b 0,22±0,09b 0,01±0,01b 9,25±2,62a 5,5±1a 8,12±0,85a 38,14±13,6b 17,93±8,3bc 
L86UB05 0,70±0,20b 28,37±3,40a 0,48±0,32ab 0,51±0,14ab 0,05±0,02ab 41,75±49,27a 9,5±3,87a 10,37±1,88a 95,45±47,3b 48,04±14,01ab 
L86UB11 0,43±0,06b 26,25±3,20a 0,59±0,27ab 0,29±0,03b 0,03±0,04b 13±9,01a 7,5±2,64a 9±0,70a 59,67±12,0b 23,51±3,59abc 
L93UB05 0,44±0,08b 27,12±2,83a 0,30,05b 0,31±0,07b 0,01±0,01b 17±13,9a 5±0a 9,75±1,04a 52,35±5,5b 29,98±5,91abc 
L93UB11 0,67±0,24b 22,12±4,32b 0,59±0,35ab 0,46±0,16b 0,09±0,08ab 28,5±27,3a 9,25±3,20a 9,62±1,25a 90,7±54,5b 36,62±13,2ab 
L98UB05 0,65±0,15b 25,5±1,35a 0,64±0,24ab 0,47±0,12b 0,03±0,03b 12,25±7,36a 8±2,44a 8,87±0,94a 78,52±20,5b 44,80±10,6ab 
L98UB11 0,65±0,09b 22,62±1,60b 0,74±0,09ab 0,46±0,06b 0,09±0,05ab 26,25±12,8a 11,75±2,87a 10,75±2,06a 118,27±36,4ab 35,40±4,94ab 
BR 3301 0,79±0,53ab 15,25±10,24b 0,57±0,41ab 0,55±0,37ab 0,06±0,04ab 24±16,3a 9,5±6,45a 9,87±6,71a 148,09±99,6ab 53,83±36,2a 

NITROGÊNIO 1,46±0,83a 15,12b±3,83 0,58±0,48ab 1,0±0,57a 0b 1,25±2,5a 10,25±3,5a 12,12±3,9a 220,85±125,4a 0c 
 p<0,05 p<0,05 p<0,05 p<0,05 p<0,05 p>0,05 p>0,05 p>0,05 p<0,05 p<0,05 

CV (%) 58.48 22.57 72.23 59.48 109.2 101.6 39.68 27.37 69.71 51.78 
Médias seguidas das mesmas letras na coluna não diferem pelo teste de Tukey 5% de significância. 
CV: Coeficiente de variação. 
Fonte: dados da pesquisa
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A eficiência relativa da inoculação entre os tratamentos mostrou variação 

significativa (p<0,05) com F(17,54) = 3,88. O tratamento com a cepa de referência BR3301 

(Bradyrhizobium spp) apresentou maior ER (53,83%), sendo que os tratamentos L86UB05 

(Bradyrhizobium spp e Streptomyces spp) e L98UB05 (Bradyrhizobium spp e Streptomyces 

spp) apresentaram ER de 48,04% e 44,8% respectivamente, se aproximando da média 

observada na BR3301.   

Em relação ao desenvolvimento vegetativo, os tratamentos L86UB05 

(Bradyrhizobium spp e Streptomyces spp) e L98UB11 (Bradyrhizobium spp e Streptomyces 

spp), apresentaram valores superiores ou iguais aos tratamentos apenas com o rizóbio e 

nitrogênio, destacando-se em relação aos demais. 

Os dados relacionados as trocas gasosas foliares foram submetidos a análise 

multivariada. Apenas a variável SPAD, relacionada a concentração de clorofila, apresentou 

diferença significativa (p<0,05) com F(17,54) = 2,27, as demais, apesar de estatisticamente 

não diferirem, apresentaram variações entre os tratamentos (Tabela 9).  

Sobre a concentração de carbono ambiente, houve diferenças entre os tratamentos 

com nitrogênio e a cepa padrão, sendo que apenas o tratamento L84UB11 (Bradyrhizobium 

spp e Streptomyces spp) ficou um pouco abaixo da média registrada. Mesma condição foi 

observada na variável concentração interna de CO2 (Tabela 9).  

Com relação a transpiração o tratamento L103UB11 (Bradyrhizobium spp e 

Streptomyces spp) apresentou maior média, com um aumento de 40% em relação ao 

tratamento com BR3301. Quanto a fotossíntese apenas os tratamentos com a cepa BR3301 e 

com nitrogênio tiveram maiores médias, contudo três tratamentos com Bradyrhizobium spp e 

Streptomyces spp (L103UB11, L108UB11, L98UB11) e um com uma cepa de rizóbio 

(L110UB05) não identificada exibiram médias iguais ou maiores que o tratamento com 

nitrogênio.    

A razão entre a concentração externa e interna de CO2 não mostrou diferenças 

significativas (p>0,05) entre os tratamentos, ainda assim, todos os tratamentos coinoculados 

com actinobactérias e rizóbios revelaram médias maiores do que as registradas nos 

tratamentos com a cepa padrão ou nitrogênio nesta variável.   

A eficiência de carboxilação foi maior no tratamento com BR3301 (0,08), e 

apenas três (L98UB11, L86UB11, L108UB11) dos 16 tratamentos com actinobactérias e 

rizóbios, exibiram médias iguais ou superiores aos verificados no tratamento com nitrogênio 

(0,05), conforme tabela 9.   
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Tabela 9 – Efeito da co-inoculação no teor de clorofila (SPAD), concentração externa de CO2 (Cref), concentração interna de CO2 (Ci), 
transpiração (E), condutância estomática (gs), fotossíntese (A), razão entre a concentração externa e interna de CO2 (Ci/Ca), eficiência de 
carboxilação (A/Ci). Os dados são médias de quatro repetições.  

TRATAMENT0 SPAD Cref 
(ppm) 

Ci 
(ppm) 

E 
(mmol.m-2.s-1) 

gs 
(mmol.m-2.s-1) 

A 
(mmol.m-2.s-1) Ci/Ca A/Ci 

L102UB05 21,85±2,18ab 385±2,16a 263,75±11,2a 3,44±0,82a 0,09±0,02a 5,77±1,56a 0,68±0,02a 0,02±0,0a 
L102UB11 18,4±2,44b 383±1,82a 277,25±36,3a 3,00±0,54a 0,08±0,02a 7,35±1,43a 0,72±0,09a 0,02±0,0a 
L103UB05 21,57±5,19ab 382,5±2,38a 285,75±53,3a 3,29±0,75a 0,11±0,04a 6,57±2,7a 0,74±0,13a 0,02±0,01a 
L103UB11 33,07±12,2ab 382±1,63a 278,5±15,1a 6,43±2,34a 0,36±0,29a 11,64±6,31a 0,72±0,04a 0,04±0,02a 
L108UB05 26,5±14,7ab 380,75±1,5a 268,75±41,7a 3,30±1,33a 0,1±0,05a 7,29±1,62a 0,70±0,11a 0,02±0,00a 
L108UB11 31,15±15,5ab 382±2a 249±58,4a 5,09±1,58a 0,20±0,08a 12,50±5,59a 0,65±0,15a 0,05±0,03a 
L110UB05 31,15±10,7ab 383,25±1,5a 276,5±41,2a 6,06±2,82a 0,36±0,38a 11,01±9,4a 0,72±0,1a 0,0±0,034 
L110UB11 26±8,52ab 382,5±2,08a 285,5±35,1a 5,19±1,20a 0,21±0,08a 7,72±1,85a 0,74±0,09a 0,02±0,00a 
L84UB05 20,6±2,37ab 381,25±0,95a 264,5±56,2a 3,28±0,89a 0,09±0,03a 7,07±1,13a 0,69±0,14a 0,02±0,00a 
L84UB11 20,15±7,41b 285,75±190a 175,75±122a 2,37±1,99a 0,07±0,07a 4,68±3,15a 0,46±0,32a 0,02±0,01a 
L86UB05 28,77±16,5ab 382,250,95a 249±36,4a 4,64±1,88a 0,19±0,11a 11,85±5,5a 0,65±0,09a 0,05±0,02a 
L86UB11 22,6±7,77ab 382,25±2,36a 267,75±35,1a 3,57±2,19a 0,14±0,15a 8,12±3,81a 0,70±0,08a 0,03±0,01a 
L93UB05 20,1±16,5b 381,75±2,06a 261,25±50,3a 3,10±2,13a 0,11±0,13a 8,16±2,9a 0,68±0,13a 0,03±0,01a 
L93UB11 29,07±7,7ab 383±1,82a 274,5±28,8a 4,24±2,08a 0,16±0,09a 8,15±2,85a 0,71±0,07a 0,03±0,01a 
L98UB05 28,32±5,83ab 383,5±2,08a 242,5±18,5a 4,11±1,94a 0,14±0,09a 9,15±2,9a 0,63±0,05a 0,03±0,01a 
L98UB11 43,27±13,5ab 382,25±2,21a 257,25±63,9a 5,92±1,72a 0,33±0,16a 14,02±10,9a 0,67±0,16a 0,06±0,07a 
BR 3301 41,3±27,6ab 287±191a 155,25±106a 4,58±3,37a 0,32±0,41a 17,26±12,1a 0,40±0,27a 0,08±0,05a 

NITROGÊNIO 51,15±6,05a 287±191a 172,5±117a 2,92±2,04a 0,09±0,06a 11,73±12,4a 0,45±0,3a 0,05±0,06a 
 p<0,05 p>0,05 p>0,05 p>0,05 p>0,05 p>0,05 p>0,05 p>0,05 

CV% 47.62 25.98 30.42 51.52 100.5 67.42 30.43 85.12 
Médias seguidas das mesmas letras na coluna não diferem pelo teste de Tukey a 5% de significância. 
CV: Coeficiente de variação. 
Fonte: dados da pesquisa. 
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As variáveis relacionadas ao crescimento vegetativo e de trocas gasosas foliares 

das plantas de feijão foram submetidas à análise de correlação de Pearson’s. Todas as 

variáveis biométricas apresentaram correlação significativa (p<0,05) com as variáveis de 

trocas gasosas, sendo observada forte correlação entre o número de folhas e área foliar com as 

medidas de clorofila (SPAD), (Tabela 10).  

A eficiência relativa apresentou correlação moderada com as variáveis vegetativas, 

massa seca da raiz, massa seca dos nódulos, número de nódulos, número de folhas e área 

foliar e com as variáveis de trocas gasosas, concentração externa de CO2, transpiração e 

fotossíntese (Tabela 10).  

O número de nódulos mostrou correlação significativa (p<0,05), positiva e 

moderada com as variáveis relacionadas à transpiração, condutância estomática e fotossíntese, 

fatores relevantes no desenvolvimento vegetativo da planta. O tamanho da raiz foi a variável 

com menor correlação com as demais variáveis, apresentando fraca correlação com a 

eficiência relativa e a massa seca da raiz (Tabela 10).  

A altura da planta até o pecíolo exibiu forte correlação com o teor de clorofila nos 

tratamentos, e moderada correlação com as demais variáveis de trocas gasosas (Tabela 10). A 

área foliar revelou forte correlação com o teor de clorofila e moderada correlação com a 

transpiração, fotossíntese e eficiência de carboxilação.  

Com base na relação entre o desempenho dos tratamentos com actinobactérias e 

rizóbios e os tratamentos comparativos com a cepa padrão BR3301 e o nitrogênio, foi 

realizado a análise de agrupamento para identificar a formação de grupos com características 

semelhantes. 

A análise de cluster permitiu inferir sobre a formação de quatro grupos. Sendo que 

no primeiro grupo ficaram concentrados os tratamentos que mais se aproximaram dos valores 

apresentados pelo tratamento com a BR3301 (Figura 16) e no segundo ficou o tratamento com 

nitrogênio. O terceiro grupo foi formado por três tratamentos distintos (BR 3301, nitrogênio e 

rizóbios + actinobactérias). Enquanto no quarto grupo concentraram os tratamentos que 

apresentaram valores gerais nas variáveis menores do que os apresentados pelos tratamentos 

comparativos (BR3301 e nitrogênio). 

Compondo o grupo 1 destacam-se os tratamentos L110UB05, L86UB05, 

L93UB11, L98UB11, L103UB11 e L108UB11, todos constituídos por rizóbios pertencentes 

ao gênero Bradyrhizobium, apresentando características fenotípicas distintas. Entre os seis 

tratamentos de actinobactérias e rizóbios no grupo um, quatro são constituídos pela cepa de 

actinobactéria UB11 (Streptomyces spp).
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Tabela 10 – Coeficiente de correlação de Pearson entre as variáveis vegetativas, massa seca da parte aérea (MAS), tamanho da raiz (TR), massa 
seca da raiz (MSR), massa seca das folhas (MSF), massa seca dos nódulos (MSN), número de nódulos (NN), número de folhas (NF), altura até o 
pecíolo (AP), área foliar (AF) e eficiência relativa (ER), e de trocas gasosas foliares, clorofila (SPAD), concentração externa de CO2 (Cref), 
concentração interna de CO2 (Ci), transpiração (E), condutância estomática (gs), fotossíntese (A), razão entre a concentração externa e interna de 
CO2 (Cref/Ci) e eficiência de carboxilação (A/Ci). 

 MSA TR MSR MSF MSN NN NF AP AF SPAD Cref Ci E gs A Ci/Cref A/Ci ER 
MSA 1                  
TR -0,02 1                 

MSR 0,41* 0,18 1                
MSF 0,99* -0,004 0,42* 1               
MSN 0,16 0,14 0,44* 0,19 1              
NN 0,19 0,17 0,04 0,21 0,55* 1             
NF 0,59* 0,15 0,45* 0,60* 0,41* 0,37* 1            
AP 0,70* 0,31* 0,26* 0,70* 0,34* 0,39* 0,57* 1           
AF 0,94* -0,09 0,36* 0,94* 0,28* 0,28* 0,68* 0,72* 1          

SPAD 0,67* -0,009 0,24* 0,68* 0,40* 0,40* 0,82* 0,62* 0,80* 1         
Cref 0,34* 0,64* 0,30* 0,35* 0,23* 0,23* 0,35* 0,63* 0,29* 0,25* 1        
Ci 0,16 0,64* 0,32* 0,17 0,22* 0,12 0,19 0,43* 0,09 0,07 0,85* 1       
E 0,29* 0,25* 0,26* 0,31* 0,57* 0,46* 0,61* 0,52* 0,40* 0,63* 0,50* 0,42* 1      
gs 0,24* 0,11 0,19 0,25* 0,51* 0,42* 0,53* 0,41* 0,36* 0,59* 0,26* 0,20 0,87* 1     
A 0,56* 0,07 0,22* 0,56* 0,36* 0,41* 0,66* 0,63* 0,68* 0,73* 0,38* 0,08 0,67* 0,69* 1    

Ci/Cref 0,16 0,64* 0,32 0,17 0,21* 0,12 0,19 0,43* 0,09 0,07 0,85* 0,99* 0,42* 0,19 0,08 1   
A/Ci 0,54* 0,003 0,17 0,54* 0,32* 0,38* 0,62* 0,60* 0,67* 0,70* 0,30* -0,05 0,54* 0,56* 0,96* -0,05 1  
ER 0,27* 0,38* 0,40* 0,30* 0,41* 0,50* 0,45* 0,43* 0,28* 0,33* 0,42* 0,30* 0,40* 0,38* 0,41* 0,30* 0,38* 1 

*Correlação significativa, com p<0,05. 
Fonte: dados da pesquisa. 
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Figura 16 – Dendrograma dos 18 tratamentos. 

 
Fonte: acervo do autor. 
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Os tratamentos do grupo 1 exibiram valores maiores ou próximos aos tratamentos 

com a BR3301 nas variáveis tamanho da raiz, massa seca da raiz, massa seca das folhas, 

massa seca dos nódulos, área foliar e SPAD, o que demonstra o perfil promissor desses 

micro-organismos na promoção de crescimento vegetal, em especial, nas condições naturais 

de interação em solo de áreas semiáridas das quais são nativas.  

 

4.4 DISCUSSÃO 

 

A interação de todas as cepas de rizóbios (Bradyrhizobium sp) com a 

actinobactéria Micromonospora sp (UB03) em substrato contendo xilana chama a atenção, 

haja vista que por ser um composto de natureza complexa, a actinobactéria capaz de 

metabolizar o substrato pode facilitar o acesso a recursos em outras situações não disponíveis, 

podendo, assim, conforme indicado por KALLENBACH et al. (2019), aumentar o fitness de 

ambas as espécies por meio de interações facilitadoras, como as de cross-feeding metabólico.   

A ausência de enzimas pectinolíticas nas cepas de rizóbios testadas na 

coinoculação do presente estudo pode interferir no sucesso do processo de nodulação, uma 

vez que este mecanismo utiliza enzimas que destroem partes da parede celular vegetal e 

permitem a entrada e estabelecimento dos micro-organismos (ROBLEDO et al., 2018; 

CARRO; MENÉNDEZ, 2020). A ação combinada de bactérias não simbióticas capazes de 

produzir enzimas extracelulares pectinolíticas com rizóbios incapazes de secretar essas 

enzimas, como os resultados apresentados aqui, pode representar uma característica 

adaptativa importante desses organismos favorecendo sua permanência em diferentes 

contextos nutricionais do solo. 

O resultado desse estudo demonstrou a compatibilidade de actinobactérias 

solubilizadoras de fosfato com rizóbios incapazes de solubilizar este elemento em sua forma 

inorgânica. Esse fato sugere que essa interação em ambiente natural possa beneficiar o 

desenvolvimento de comunidades vegetais, colaborando na coexistência de diversos 

organismos vivos em ambiente natural onde haja limitação de compostos e substratos. Shade 

et al. (2012) salientam que a coocorrência positiva entre micro-organismos pode indicar 

condições ambientais comuns ou atividades cooperativas, como a facilitação por mecanismos 

metabólicos.  

As características de compatibilidade entre espécies microbianas distintas 

apresentam-se como promissoras na construção de consórcios microbianos, seja pela 

capacidade de interação positiva ou pela soma de benefícios que podem proporcionar. Neste 
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sentido, Roell et al. (2019) afirmam que micro-organismos diferentes em consórcio devem 

crescer no mesmo ambiente e o crescimento de uma espécie não deve destruir os outros 

membros. Kumar e Dubey (2020) complementam que em ambiente natural essas interações 

devem potencializar a formação de associações com microbiomas circundantes, dada à 

magnitude e complexidade desses sistemas na natureza. 

No presente trabalho, alguns atributos biométricos avaliados das plantas de feijão 

coinoculadas com cepas de actinobactérias e rizóbios, como tamanho da raiz, massa seca da 

raiz, número de nódulos e massa seca dos nódulos, mostraram indicadores maiores do que os 

registrados nas plantas inoculadas apenas com a cepa padrão BR3301. Em estudo realizado 

com coinoculação de Bradyrhizobium elkani e Streptomyces griseoflavus em plantas de soja, 

os autores também identificaram que o tratamento coinoculado produziu melhores resultados 

nos mesmos indicadores avaliados, quando comparados ao controle (HTWE et al., 2018). 

O processo de colonização microbiana pode ser facilitado pela ação combinada de 

actinobactérias e rizóbios em diferentes culturas vegetais (SAHUR et al., 2018), essa 

observação foi identificada no presente estudo que indicou também que as trocas gasosas 

apresentaram forte relação positiva com os dados biométricos das plantas de feijão-caupi, haja 

vista que a atividade fotossintética das plantas, associada a fatores nutricionais do solo 

relaciona-se diretamente com o seu desenvolvimento vegetativo. Santana et al. (2020) 

observaram influência de bactérias promotoras de crescimento vegetal nas taxas de trocas 

gasosas de plantas de sorgo cultivadas no semiárido brasileiro em condição de estresse 

hídrico, resultado similar foi constatado com plantas de amendoim inoculadas com 

Bradyrhizobium (BARBOSA et al., 2018).  

Nossos resultados também fornecem evidências de que a inoculação e a 

coinoculação bacteriana influenciam positivamente as trocas gasosas e o desenvolvimento de 

plantas de feijão-caupi quando comparadas com o tratamento apenas com adição de 

nitrogênio.   

Em outra pesquisa, Benito et al. (2017) ao avaliarem o processo de infecção de 

nódulos de leguminosas por cepas de Micromonospora sp em coinoculação com 

Bradyrhizobium sp, demonstraram que não houve inibição de crescimento das cepas de 

rizóbios pelas actinobactérias em cocultivo, o mesmo estudo mostrou ainda que a interação 

resultou em ganhos em atributos biométricos da planta. Esses resultados, assim como os 

apontados do presente estudo, confirmam que interações positivas entre micro-organismos, 

como a complementariedade no uso de recursos do meio em que se encontram, são 
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importantes para compreensão dos papéis que as comunidades microbianas desempenham no 

ambiente (EMBREE et al., 2015). 

 Diante do exposto é válido salientar que como evidenciado por outras pesquisas, 

a utilização de consórcios microbianos para o estudo de interações metabólicas fortemente 

conectadas (PASCUAL-GÁRCIA; BONHOEFFER; BELL, 2020), se constitui como uma 

ferramenta importante, pois, ajuda a projetar e construir ecossistemas, permitindo investigar e 

compreender detalhes relevantes da dinâmica da comunidade (KONG et al., 2018). 
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4.5 CONCLUSÃO 

 

Cepas de rizóbios do gênero Bradyrhizobium foram capazes de crescer em 

cocultivo com cepas de actinobactérias dos gêneros Streptomyces e Terrabacter, 

demonstrando compatibilidade metabólica nos substratos pectina, xilana e trifosfato de cálcio. 

A coinoculação de actinobactérias do gênero Streptomyces e rizóbios do gênero 

Bradyrhizobium mostrou ser capaz de melhorar o desenvolvimento de atributos biométricos e 

de trocas gasosas em plantas de feijão-caupi. Foi observado que a associação microbiana de 

cepas com aptidões metabólicas diferentes permite a coexistência microbiana e facilita o 

desenvolvimento de comunidades circundantes.  

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



92 
 

 

REFERÊNCIAS 

 
ALVES, Daislany Andreia da Silva et al.. Produção de celulase e amilase por actinobactérias 
do semiárido brasileiro. Revista Enciclopédia Biosfera, v. 13, n. 24, p. 1303-1315, 2016. 
 
AMOR, Daniel Rodriguez; BELLO, Martina Dall. Bottom-up approaches to synthetic 
cooperation in microbial communities. Life, v. 9, n. 1, p. 22, 2019. 
 
ARAÚJO, Ademir Sérgio Ferreira et al.. Soil microbial properties and temporal stability in 
degraded and restored lands of Northeast Brazil. Soil Biology and Biochemistry, v. 66, p. 
175-181, 2013. 
 
BALDRIAN, Petr. Forest microbiome: diversity, complexity and dynamics. FEMS 
Microbiology reviews, v. 41, n. 2, p. 109-130, 2017. 
 
BARBOSA, D. D. et al.. Can Bradyrhizobium strains inoculation reduce water deficit effects 
on peanuts?. World Journal of Microbiology and Biotechnology, v. 34, n. 7, p. 87, 2018. 
 
BERGERSEN, F. J. et al.. Studies of natural populations and mutants of Rhizobium in the 
improvement of legume inoculants. Plant and Soil, v. 35, n. 1, p. 3-16, 1971. 
 
BRITO, Francisca Airlane Esteves de et al.. Actinobacteria from rhizospheric soil in the 
Caatinga biome. Enciclopédia Biosfera, v. 11, n. 21, p. 1992-2005, 2015. 
 
CAMPBELL, Kate et al.. Biochemical principles enabling metabolic cooperativity and 
phenotypic heterogeneity at the single cell level. Current Opinion in Systems Biology, v. 8, 
p. 97-108, 2018. 
 
CARRO, Lorena; MENÉNDEZ, Esther. Knock, knock-let the bacteria in: enzymatic potential 
of plant associated bacteria. In: Molecular Aspects of Plant Beneficial Microbes in 
Agriculture. Academic Press, p. 169-178, 2020. 
 
CUESTA, Gonzalo et al.. Isolation and identification of actinomycetes from a compost-
amended soil with potential as biocontrol agents. Journal of Environmental Management, 
v. 95, p. S280-S284, 2012. 
 
DICENZO, George C. et al.. Multidisciplinary approaches for studying rhizobium–legume 
symbioses. Canadian Journal of Microbiology, v. 65, n. 1, p. 1-33, 2019. 
 
DOUGLAS, Angela E. The microbial exometabolome: ecological resource and architect of 
microbial communities. Philosophical Transactions of the Royal Society B, v. 375, n. 1798, 
p. 20190250, 2020. 
 
D'SOUZA, Glen et al.. Ecology and evolution of metabolic cross-feeding interactions in 
bacteria. Natural Product Reports, v. 35, n. 5, p. 455-488, 2018. 
 
EMBREE, Mallory et al. .Networks of energetic and metabolic interactions define dynamics 
in microbial communities. Proceedings of the National Academy of Sciences, v. 112, n. 50, 
p. 15450-15455, 2015. 
 



93 
 

 

FEITOZA, Rebeca Mendes et al.. Physiological and biochemistry diversity of Rhizobium 
strains from the semiarid. Enciclopédia Biosfera, v.11, n.21, p. 794-807, 2015. 
 
FREILICH, Shiri et al.. Competitive and cooperative metabolic interactions in bacterial 
communities. Nature Communications, v. 2, n. 1, p. 1-7, 2011. 
 
GERMERODT, Sebastian et al.. Pervasive selection for cooperative cross-feeding in bacterial 
communities. PLoS Computational Biology, v. 12, n. 6, p. e1004986, 2016. 
 
GORLACH-LIRA, Krystyna; COUTINHO, Henrique DM. Population dynamics and 
extracellular enzymes activity of mesophilic and thermophilic bacteria isolated from semi-arid 
soil of northeastern Brazil. Brazilian Journal of Microbiology, v. 38, n. 1, p. 135-141, 2007. 
 
GORTER, Florien A.; MANHART, Michael; ACKERMANN, Martin. Understanding the 
evolution of interspecies interactions in microbial communities. Philosophical Transactions 
of the Royal Society B, v. 375, n. 1798, p. 20190256, 2020. 
 
HARINDINTWALI, Jean Damascene; ZHOU, Jianli; YU, Xiaobin. Lignocellulosic crop 
residue composting by cellulolytic nitrogen-fixing bacteria: A novel tool for environmental 
sustainability. Science of The Total Environment, v. 715, p. 136912, 2020. 
 
HOEK, Tim A. et al.. Resource availability modulates the cooperative and competitive nature 
of a microbial cross-feeding mutualism. PLoS Biology, v. 14, n. 8, p. e1002540, 2016. 
 
HTWE, Aung Zaw et al.. Effects of co-inoculation of Bradyrhizobium elkanii BLY3-8 and 
Streptomyces griseoflavus P4 on Rj 4 soybean varieties. Soil Science and Plant Nutrition, v. 
64, n. 4, p. 449-454, 2018. 
 
JU, Wenliang et al.. Impact of co-inoculation with plant-growth-promoting rhizobacteria and 
rhizobium on the biochemical responses of alfalfa-soil system in copper contaminated 
soil. Ecotoxicology and Environmental Safety, v. 167, p. 218-226, 2019. 
 
KALLENBACH, Cynthia M. et al.. Managing agroecosystems for soil microbial carbon use 
efficiency: ecological unknowns, potential outcomes, and a path forward. Frontiers in 
Microbiology, v. 10, p. 1146, 2019. 
 
KONG, Wentao et al.. Designing microbial consortia with defined social interactions. Nature 
Chemical Biology, v. 14, n. 8, p. 821-829, 2018. 
 
KUMAR, Ashwani; DUBEY, Anamika. Rhizosphere microbiome: Engineering bacterial 
competitiveness for enhancing crop production. Journal of Advanced Research, 2020. 
 
MAESTRE, Fernando T. et al.. Increasing aridity reduces soil microbial diversity and 
abundance in global drylands. Proceedings of the National Academy of Sciences, v. 112, n. 
51, p. 15684-15689, 2015. 
 
OLANREWAJU, Oluwaseyi Samuel; BABALOLA, Olubukola Oluranti. Streptomyces: 
implications and interactions in plant growth promotion. Applied Microbiology and 
Biotechnology, v. 103, n. 3, p. 1179-1188, 2019. 
 



94 
 

 

PASCUAL-GARCÍA, Alberto; BONHOEFFER, Sebastian; BELL, Thomas. Metabolically 
cohesive microbial consortia and ecosystem functioning. Philosophical Transactions of the 
Royal Society B, v. 375, n. 1798, p. 20190245, 2020. 
 
PEREIRA, João Carlos; NEVES, Maria Cristina Prata; DROZDOWICZ, Adam. Influência da 
antibiose exercida por actinomicetos às estirpes de Bradyrhizobium spp., na nodulação da 
soja. Pesquisa Agropecuária Brasileira, v. 34, n. 1, p. 99-108, 1999. 
 
PINHEIRO, M. S. et al.. Isolamento e seleção de estirpes de rizóbios nativas do semiárido 
tolerantes a estresses ambientais. Enciclopédia Biosfera, v. 10, n. 18, p. 2071-2082, 2014. 
 
ROBLEDO, Marta et al.. Heterologous expression of rhizobial CelC2 cellulase impairs 
symbiotic signaling and nodulation in Medicago truncatula. Molecular Plant-Microbe 
Interactions, v. 31, n. 5, p. 568-575, 2018. 
 
ROELL, Garrett W. et al.. Engineering microbial consortia by division of labor. Microbial 
Cell Factories, v. 18, n. 1, p. 1-11, 2019. 
 
SAHUR, Asmiaty et al. .Effect of seed inoculation with actinomycetes and rhizobium isolated 
from indigenous soybean and rhizosphere on nitrogen fixation, growth, and yield of 
soybean. International Journal of Agronomy, v. 2018, 2018. 
 
SANTANA, Sheilla Rios Assis et al.. Inoculation of plant growth-promoting bacteria 
attenuates the negative effects of drought on sorghum. Archives of Microbiology, p. 1-10, 
2020. 
 
SANTOS, Alexandra de Andrade et al.. Changes induced by co-inoculation in nitrogen–
carbon metabolism in cowpea under salinity stress. Brazilian Journal of Microbiology, v. 49, 
n. 4, p. 685-694, 2018. 
 
SHADE, Ashley et al.. Fundamentals of microbial community resistance and 
resilience. Frontiers in microbiology, v. 3, p. 417, 2012. 
 
SILVA, Leandro Lopes et al.. Diversity of Rhizobium from conservation unity of National 
Ubajara Park in the state Ceará. Enciclopédia Biosfera, v.10, n.19, p. 2141-2157, 2014.  
 
SILVA, Valéria Maria Araújo et al.. Cross-feeding among soil bacterial populations: selection 
and characterization of potential bio-inoculants. Journal of Agricultural Science, v. 11, n. 5, 
p.23-34, 2019. 
 
SILVA, Jhon Lennon Bezerra et al.. Changes in the water resources, soil use and spatial 
dynamics of Caatinga vegetation cover over semiarid region of the Brazilian 
Northeast. Remote Sensing Applications: Society and Environment, v. 20, p. 100372, 2020. 
 
ZELEZNIAK, Aleksej et al.. Metabolic dependencies drive species co-occurrence in diverse 
microbial communities. Proceedings of the National Academy of Sciences, v. 112, n. 20, p. 
6449-6454, 2015. 
 

 



95 
 

 

5. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

No presente estudo foi demonstrando que diferentes condições abióticas podem 

interferir no metabolismo microbiano de organismos coexistentes em ambiente natural de 

forma intrínseca ao substrato e ao micro-organismo. 

A presença de compatibilidade metabólica entre actinobactérias e rizóbios 

evidencia a existência de processos cooperativos que podem favorecer a coexistência de 

micro-organismos em mesmo habitat, contribuindo para processos ecológicos importantes 

como a fixação biológica de nitrogênio, promoção de crescimento vegetal e ciclagem de 

nutrientes. 

Este estudo apresenta caráter pioneiro ao investigar interações metabólicas 

positivas de facilitação entre micro-organismos oriundos de região semiárida brasileira.  
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