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RESUMO 

 

ZAGATTO, L. F. G. O feedback planta-solo e suas implicações na restauração ecológica 

na transição Mata Atlântica-Cerrado. 2023. 62 p. Dissertação (Mestrado em Ciências) – 

Centro de Energia Nuclear na Agricultura, Universidade de São Paulo, Piracicaba, 2023. 

 

Em florestas, as árvores são as principais responsáveis por definir as interações que ocorrem 

acima e abaixo do solo. Por sua vez, o solo é um ecossistema complexo e vital que abriga uma 

vasta diversidade de organismos, que desempenham funções cruciais no ambiente, como a 

decomposição da matéria orgânica, a disponibilização de nutrientes e a formação de associações 

simbióticas com as plantas. As constantes interações entre as plantas e as características bióticas 

e abióticas do solo geram uma dinâmica de feedback planta-solo que tem papel fundamental na 

estruturação e manutenção das comunidades. Altamente degradada, a Mata Atlântica é a 

segunda maior floresta pluvial tropical do continente, existindo no estado de São Paulo diversas 

áreas de transição entre este bioma e o Cerrado que sofrem com ações antrópicas. Nos contextos 

atuais de mudanças climáticas e de degradação dos ecossistemas, muitas funções exercidas pela 

microbiota do solo estão sendo perdidas, o que tornam os esforços para sua recuperação 

essenciais para a sobrevivência dos biomas. Portanto, este trabalho teve como objetivo 

caracterizar a composição taxonômica, a diversidade e a estrutura de comunidades de 

microrganismos presentes em solos de uma área nativa de Mata Atlântica, uma de Cerrado e 

uma de transição Mata Atlântica-Cerrado (ecótono) no estado de São Paulo, bem como 

relacionar a estrutura dessas comunidades à características químicas e bioquímicas dos solos 

estudados. Para isso, amostras de solo coletadas em cada uma destas áreas e submetidas a 

diferentes análises: o DNA genômico total das amostras de solo foi extraído e submetido ao 

sequenciamento metagenômico do tipo shotgun; a atividade das enzimas extracelulares 

fosfatase ácida, fosfatase alcalina, beta-glicosidase e arilsulfatase foram avaliadas; e os 

parâmetros químicos (macro e micronutrientes, matéria orgânica e pH) e físicos (textura) do 

solo foram acessados. A partir deste estudo, foi possível observar que os solos das áreas de 

Mata Atlântica, ecótono e Cerrado diferiram em algumas propriedades químicas (pH do solo e 

quantidade de ferro, fósforo e manganês disponíveis) e bioquímicas (enzimas fosfatases ácida 

e alcalina), o que influenciou as comunidades microbianas. A estrutura das comunidades 

microbianas foi modulada pela diversidade beta, mesmo que não tenha havido diferenças 

quanto à diversidade alfa. A composição das comunidades microbianas e a abundância relativa 

foi semelhante para bactérias e fungos nos solos das três áreas, porém a abundância relativa de 

arqueias foi maior nos solos da área de Cerrado. Além disso, a comunidade de microrganismos 

do solo da área de Mata Atlântica se mostrou mais complexa e resiliente do que a comunidade 

presente no solo da área de Cerrado. Portanto, os resultados deste estudo fornecem ideias sobre 

como a estrutura das comunidades microbianas diferem ao longo de um gradiente de vegetação 

entre a Mata Atlântica e o Cerrado, indicando que as comunidades microbianas presentes no 

solo de Cerrado estudado são menos resilientes, estando mais suscetíveis a distúrbios, o que 

pode impactar a comunidade vegetal presente acima do solo. 

 

Palavras-chave: Ecótono. Microbioma. Biodiversidade. Metagenoma. Estrutura da 

comunidade.  
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ABSTRACT 

 

ZAGATTO, L. F. G. Plant-soil feedback and its implications for ecological restoration in 

the Atlantic Forest-Cerrado transition. 2023. 62 p. Dissertação (Mestrado em Ciências) – 

Centro de Energia Nuclear na Agricultura, Universidade de São Paulo, Piracicaba, 2023. 

 

In forests, trees are the main responsible for defining interactions that occur above and below 

ground. The soil is a complex and vital ecosystem that harbors a vast diversity of organisms, 

which perform crucial functions in the environment, such as decomposition of organic matter, 

nutrient availability, and formation of symbiotic associations with plants. Thus, constant 

interactions between plants and biotic and abiotic soil characteristics generate a plant-soil 

feedback dynamic that plays a fundamental role in structuring and maintaining communities. 

Highly degraded, the Atlantic Forest is the second largest tropical rainforest on the American 

continent, with several transition areas between this biome and the Cerrado in the state of São 

Paulo suffering from anthropogenic actions. In the current context of climate change and 

ecosystem degradation, many of the functions performed by soil microbiota are being lost, 

making efforts for their recovery essential for the survival of these biomes. Therefore, this work 

aimed to characterize the taxonomic composition, diversity, and structure of microbial 

communities present in soils of a native Atlantic Forest area, a transition zone (ecotone), and a 

Cerrado area in the state of São Paulo, as well as to relate the structure of these communities to 

chemical and biochemical soil characteristics. For this purpose, soil samples collected from 

each of these areas were subjected to different analyses: total genomic DNA from soil samples 

was extracted and subjected to shotgun metagenomic sequencing; extracellular enzyme 

activities, including acid phosphatase, alkaline phosphatase, beta-glucosidase, and 

arylsulfatase, were evaluated; and soil chemical (macro and micronutrients, organic matter, and 

pH) and physical (texture) parameters were assessed. The results indicate that the soils from the 

Atlantic Forest, ecotone, and Cerrado areas differed in some chemical (soil pH and available 

iron, phosphorus, and manganese) and biochemical (acid and alkaline phosphatase enzyme 

activities) properties, which influenced microbial communities. Additionally, microbial 

community structure was modulated by beta diversity, even though there were no differences 

in alpha diversity. Microbial community composition and relative abundance were similar for 

bacteria and fungi in soils from all three areas, but the relative abundance of archaea was higher 

in soils from the Cerrado area. Moreover, the soil microbial community in the Atlantic Forest 

area was more complex and resilient than the community present in the Cerrado area. The 

results of this study provide insights into how microbial community structure differs along a 

vegetation gradient between the Atlantic Forest and the Cerrado, indicating that microbial 

communities present in the studied Cerrado soil are less resilient, making them more susceptible 

to disturbances that can impact the plant community present above ground. 

 

Keywords: Ecotone. Microbiome. Biodiversity. Metagenome. Community structure.  
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1. INTRODUÇÃO 

 

1.1. O solo como um habitat biodiverso e essencial para a sustentação da vida no 

planeta 

 

O solo consiste em      um ecossistema complexo e vital que abriga uma vasta diversidade 

de organismos, sustentando toda a fauna, flora e fungos terrestres. Estima-se que um grama de 

solo possa conter de 2000 a 18000 diferentes genomas, muitos dos quais pertencentes a espécies 

ainda desconhecidas (WALL et al., 2019; XU et al., 2014). O desenvolvimento de técnicas de 

sequenciamento metagenômico de DNA permitiu o acesso a espécies microbianas do solo não 

cultiváveis, abrindo várias novas oportunidades para explorar diferentes dados taxonômicos e 

funcionais (FIERER et al., 2012; SAHEB; KASHAF et al., 2021; VESTERGAARD et al., 

2017). Essa nova abordagem tornou possível compreender de forma mais precisa questões 

como quais microrganismos estão presentes em ambientes, quais funções essas espécies podem 

desempenhar, quais interações ocorrem em diferentes habitats e como essas comunidades 

respondem a mudanças no uso da terra (NESME et al., 2016). 

Além de sustentar as comunidades microbianas, o solo é responsável pela ciclagem de 

nutrientes e por transformar a matéria, regulando a qualidade do ar e da água (JANSSON; 

HOFMOCKEL, 2018; WALL et al., 2019). Esses e outros serviços ecossistêmicos promovidos 

pelo solo são determinados por fatores abióticos, como propriedades químicas e fatores 

climáticos, que moldam os fatores bióticos, como a microbiota, resultando em processos 

fundamentais para a sustentação da vida no planeta (WALL et al., 2019).  

Além de suas propriedades físicas e químicas, o solo tem sua porção biológica composta 

por bactérias, arqueias, fungos, vírus, cianobactérias, protistas, outros microrganismos e      

representantes da macro e microfauna. As comunidades microbianas, apesar de constituírem 

menos de 5% da matéria orgânica do solo, desempenham funções cruciais no ambiente, como 

a decomposição da matéria orgânica morta, a disponibilização de carbono, nitrogênio e fósforo 

para a cadeia trófica, a formação de associações simbióticas com as plantas, a agregação de 

partículas e a participação na formação estrutural do solo (DALAL, 1998; WALL et al., 2019; 

FIERER; WOOD; BUENO DE MESQUITA, 2021). A diversidade taxonômica e funcional da 

microbiota é um importante indicador de saúde do solo. Outras métricas relacionadas aos 

microrganismos, como as atividades de enzimas extracelulares, que atuam diretamente nos 

ciclos do carbono, nitrogênio, fósforo e enxofre, também podem ser utilizadas como 

indicadores da saúde do solo (FIERER; WOOD; BUENO DE MESQUITA, 2021). Portanto, 
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nos contextos atuais de mudanças climáticas, expansão agrícola desordenada e degradação do 

solo, muitas funções essenciais exercidas pela microbiota do solo estão sendo alteradas ou 

perdidas, o que torna a sua conservação ou recuperação essencial para a sobrevivência e 

manutenção dos ecossistemas (ALVES et al., 2020; JANSSON; HOFMOCKEL, 2018; WALL 

et al., 2019).  

 

1.2. Mata Atlântica e Cerrado: biomas-chave para a conservação da biodiversidade 

brasileira 

 

Considerada a segunda maior floresta tropical pluvial do continente americano, a Mata 

Atlântica abrange uma grande diversidade de zonas climáticas e formações vegetais 

(REZENDE et al., 2018; TABARELLI et al., 2005). Originalmente, recobria de forma contínua 

a costa brasileira, adentrando o continente em algumas regiões, estendendo-se ao Paraguai e 

Argentina (TABARELLI et al., 2005). Atualmente, distribui-se por 17 estados brasileiros e 

abriga grande parte dos maiores polos industriais, químicos, petroleiros, portuários e turísticos 

do país. Entretanto, a ação antrópica desde a colonização, com intensos processos de 

urbanização e expansão agrícola nas regiões de ocupação da Mata Atlântica, resultou em uma 

grande perda de biodiversidade (JOLY; METZGER; TABARELLI, 2014; CAMPANILI; 

SCHAFFER, 2010).      Atualmente, a Mata Atlântica apresenta apenas 12% de sua área original 

recoberta, com áreas muitas vezes fragmentadas em pequenos trechos florestais isolados 

(JOLY; METZGER; TABARELLI, 2014; TABARELLI et al., 2005). 

O Cerrado, por sua vez, é o segundo maior bioma brasileiro, ocupando cerca de 21% do 

território nacional (KLINK; MACHADO, 2005). Também altamente degradado e sob 

constantes pressões antrópicas (STRASSBURG et al., 2017), os solos de Cerrado são, de modo 

geral, ácidos, pobres em nutrientes e ricos em alumínio (KLINK; MACHADO, 2005; PY-

DANIEL, 2010), características que conferem ao bioma uma grande diversidade biológica, com 

variações no tipo de vegetação encontrada. Segundo Coutinho (1978), o Cerrado apresenta 

cinco fitofisionomias, compostas por campos abertos, por formações savânicas intermediárias, 

e pelo cerradão, que é caracterizado pela alta densidade e diversidade de espécies arbóreas e 

baixa densidade de espécies herbáceas, apresentando fisionomia florestal.  

Devido ao alto grau de degradação, de endemismo e alta diversidade biológica, os 

biomas Mata Atlântica e Cerrado são considerados parte dos 25 hotspots mundiais de 

biodiversidade, sendo áreas-chave prioritárias para conservação (MYERS et al., 2000). No 

estado de São Paulo, fragmentos florestais remanescentes compreendem cerca de 32,6% da área 
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original coberta por vegetação de Mata Atlântica (67,3%) e 3% da área original coberta por 

vegetação de Cerrado (32,6%) (SÃO PAULO, 2020) (Figura 1). 

 

Figura 1 - Representação das áreas originais de ocorrência e a vegetação remanescente de Mata Atlântica 

e Cerrado no estado de São Paulo. 

 

Fonte: São Paulo (2020). 

 

No centro-oeste paulista, a região administrativa de Bauru apresenta poucos fragmentos 

maiores do que 100 hectares (SÃO PAULO, 2005). Um deles está localizado na Gleba II      do 

Refúgio de Vida Silvestre Aimorés, que apresenta 277 hectares ocupados por cerradão e       5 

hectares ocupados por floresta estacional semidecídua, uma das fitofisionomias de Mata 

Atlântica (WEISER, 2007). Os limites entre essas fisionomias não são definidos e formam 

grandes áreas de transição em que espécies características dos dois biomas se misturam 

(WEISER, 2007). Essa mudança gradual na comunidade em uma distância relativamente curta 

caracteriza uma área de transição, também chamada de ecótono (RICKLEFS; RELYEA, 2016). 
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1.3. O feedback planta-solo e as interações biológicas 

 

Em formações florestais, as espécies arbóreas são as principais responsáveis por definir 

as interações que ocorrem acima e abaixo do solo, bem como atuam como as principais 

determinantes do microbioma, requerendo interações com microrganismos simbiontes para 

processos fundamentais, como a mobilização de componentes minerais e a produção de 

exsudatos pela raiz (URBANOVÁ; ŠNAJDR; BALDRIAN, 2015; BALDRIAN, 2017). Assim, 

o predomínio de espécies arbóreas encontrado na Mata Atlântica e no cerradão, entre outros 

fatores, está relacionado às características físicas, químicas e biológicas do solo, fundamentais 

para o sucesso de diferentes espécies vegetais e pela coexistência que dá origem às comunidades 

(BENNET; KLIRONOMOS, 2019; VAN DER PUTTEN et al., 2013). Por outro lado, as 

plantas influenciam propriedades bióticas e abióticas do solo através de fatores como a 

regulação da temperatura e o fornecimento de habitats para diferentes espécies, tanto acima 

quanto abaixo do solo (DE LONG et al., 2019; VAN DER PUTTEN et al., 2016). Através da 

deposição de serrapilheira (biomassa vegetal morta presente sobre o solo que é composta 

principalmente por biopolímeros da parede celular vegetal, como celulose, hemicelulose e 

lignina) as espécies vegetais fornecem a maior fonte de matéria orgânica acumulada sobre o 

solo, que suporta comunidades de organismos capazes de decompor compostos celulares 

vegetais e devolver componentes minerais e orgânicos ao ambiente (MOORHEAD; 

SINSABAUGH, 2006; BARLOW et al., 2007; NDAW et al., 2009; ŠTURSOVÁ et al., 2012; 

PRESCOTT; GRAYSTON, 2013; URBANOVÁ; ŠNAJDR; BALDRIAN, 2015; BALDRIAN, 

2017; MAŠÍNOVÁ et al., 2017). Todas essas alterações causadas no solo pelas plantas e o 

impacto que o solo tem, a partir disso, para as espécies vegetais, são definidas como como 

feedback planta-solo (plant-soil feedback, PSF) (VAN DER PUTTEN et al., 2013; VAN DER 

PUTTEN et al., 2016).  

A heterogeneidade encontrada em solos de florestas influencia diretamente a 

composição das comunidades microbianas, que são afetadas tanto por fatores genéticos das 

espécies vegetais quanto por fatores ambientais, como características da serrapilheira, matéria 

orgânica, valores de pH e de nutrientes presentes no solo (BALDRIAN, 2017). Todos esses 

fatores são dinâmicos, fazendo com os componentes presentes no ambiente variem 

temporalmente (BALDRIAN, 2017). Existem evidências      na literatura que as comunidades 

de fungos, bactérias e outros microrganismos encontrados na serrapilheira são diferentes 

daquelas presentes no solo, com ambas exercendo funções distintas (ŠTURSOVÁ et al., 2012; 

URBANOVÁ; ŠNAJDR; BALDRIAN, 2015). Em ambientes tropicais de solos mais pobres, 
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os microrganismos associados à serrapilheira atuam como maior fonte de carbono e nitrogênio 

do que aqueles presentes no solo, sendo, assim, essenciais para a manutenção dos ambientes 

(NDAW et al., 2009). Ao longo do processo de decomposição, a qualidade da serrapilheira 

muda, fazendo com que componentes como o carbono deixem de estar facilmente disponíveis, 

o que influencia diretamente as comunidades microbianas associadas (DILLY et al., 2004). 

Assim, ao longo do tempo o PSF pode variar de positivo (quando melhora as condições para 

coespecíficos, aumentando a probabilidade de a espécie colonizar o local) a negativo (quando 

atua no solo de modo a torná-lo menos favorável a coespecíficos, aumentando a probabilidade 

de que a espécie seja substituída por outras mais aptas às condições locais) (BENNET; 

KLIRONOMOS, 2019; VAN DER PUTTEN et al., 2013). Portanto, diferentes ambientes 

suportam comunidades distintas de microrganismos e, consequentemente, geram PSF 

desiguais.  

 

1.4. Conhecer para conservar ou restaurar: a caracterização da microbiota e suas 

interações com o solo em área de transição Mata Atlântica-Cerradão 

 

O PSF tem um papel fundamental no funcionamento dos ecossistemas e na estruturação 

das comunidades, guiando, inclusive, processos atuantes na restauração ecológica (DE LONG 

et al., 2019). Quando consideramos o atual cenário de mudanças climáticas, de destruição de 

hábitats e de manejo inadequado dos ambientes, no qual a Organização das Nações Unidas 

(ONU) definiu o período de 2021-2030 como a Década da Restauração de Ecossistemas 

(UNITED NATIONS, 2019), conhecer os impactos que as espécies presentes acima e abaixo 

do solo exercem umas sobre as outras é essencial para que possamos empregar medidas de 

recuperação de áreas degradadas. Ainda, em busca na literatura, é possível notar que são 

escassos os trabalhos que avaliam as interações da microbiota em áreas de transição entre Mata 

Atlântica e Cerrado. Ademais, são poucos os estudos que analisam a microbiota do solo e o 

PSF em áreas de cerradão (ARAUJO et al., 2017; 2018a; 2018b), dos quais nenhum avalia 

locais no estado de São Paulo.  

Assim, considerando que os micro-organismos do solo desempenham um papel 

fundamental nas relações que ocorrem acima e abaixo do solo e que, em regiões tropicais,  

essas características foram pouco estudadas (GUERRA et al., 2020; VENTURINI et al., 2022), 

a falta de atenção a esses biomas pode levar os tomadores de decisão a não priorizar  

áreas para conservação ou o desenvolvimento de projetos de restauração ecológica que não 

terão sucesso em manter ou recuperar serviços ecossistêmicos (CAMERON et al., 2018; 
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GUERRA et al., 2020). Além disso, muitas espécies microbianas ainda desconhecidas podem 

possuir genes com potencial biotecnológico, podendo ser utilizados no desenvolvimento de 

medicamentos ou ter outras aplicações industriais (DELMONT et al., 2011). Assim, levando 

em conta sua importância para a biodiversidade, possivelmente para aplicações biotecnológicas 

e sua rápida substituição por ações antrópicas, é fundamental que sejam realizados esforços 

para a caracterização da microbiota do solo em áreas de Mata Atlântica, de Cerrado e de 

transição entre estes biomas, bem como o entendimento de possíveis implicações destas em 

projetos conservação e de restauração ecológica.  
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2. HIPÓTESES 

 

As hipóteses deste estudo são de que:  

a) as comunidades de microrganismos presentes nos solos de uma área de Mata Atlântica, 

uma de transição (ecótono) e uma de Cerrado apresentarão composições distintas, com 

a microbiota do solo da área onde predominam espécies de Mata Atlântica apresentando 

maior diversidade funcional e taxonômica devido à maior umidade, maior deposição de 

serrapilheira e maior acúmulo de matéria orgânica; 

b) as características químicas e a atividade de enzimas extracelulares presentes nos solos 

diferem entre os solos da área de Mata Atlântica, de Cerrado, e da área de transição 

entre este dois biomas (ecótono), tendo relação com as comunidades de microrganismos 

presentes no solo. 
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3. OBJETIVOS 

 

O presente estudo teve como objetivo geral avaliar e caracterizar a microbiota do solo 

de uma área de Mata Atlântica, de transição (ecótono) e de Cerrado com fisionomia florestal 

(cerradão) no centro-oeste do estado de São Paulo. Os objetivos específicos deste estudo são:  

a) caracterizar e avaliar a diversidade taxonômica e funcional da microbiota solo em três 

áreas de vegetação nativa: uma em que predominam espécies vegetais especialistas de 

Mata Atlântica, uma em que predominam espécies vegetais especialistas de Cerrado e 

uma em que predominam espécies vegetais generalistas;   

b) caracterizar parâmetros químicos (macro e micronutrientes, matéria orgânica e pH), 

bioquímicos (atividade de enzimas extracelulares presentes no solo) e físicos 

(granulometria) dos solos, e os relacionar à composição e à estrutura das comunidades 

microbianas presentes nos solos das três áreas.  
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4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

4.1. Caracterização das áreas de estudo 

 

A amostragem dos solos foi realizada no município de Bauru, centro-oeste do estado de 

São Paulo, no sudeste do Brasil, nas coordenadas (22º19’41” a 22º21’06”S e 48º59’49” a 

49º01’12”W) (WEISER, 2007) e altitude com variação de 519 a 603 metros (SFAIR et al., 

2010). O clima do município de Bauru é o Cwa de Koeppen (1948), caracterizado por 

temperaturas altas com uma estação fria e seca muito curta em julho e agosto, e outra quente e 

chuvosa de setembro a junho (WEISER, 2007). 

A área de coleta está localizada na Gleba II do Refúgio de Vida Silvestre Aimorés, que 

apresenta 308,068 hectares e está situada na região sudeste de Bauru (Figura 2). Este fragmento 

apresenta 277 hectares de vegetação florestal de Cerrado e 5      hectares de floresta estacional 

semidecídua sem limites claramente definidos (WEISER, 2007), caracterizando, assim, um 

ecótono Mata Atlântica-Cerrado. No sudoeste da Gleba II do Refúgio de Vida Silvestre 

Aimorés foram estabelecidas aleatoriamente por Weiser (2007) 100 parcelas de 10m x 10m, 

delimitadas com auxílio de estacas e corda, resultando em um hectare descontínuo de parcelas 

permanentes. O método utilizado foi o de aleatorização irrestrita, que consiste na delimitação 

de dois eixos ortogonais ideais e sorteio das coordenadas aleatórias para localizar as parcelas 

(GREIG-SMITH, 1983). Nestas 100 parcelas, Weiser (2007) realizou o levantamento florístico 

de todas as espécies arbustivas, arbóreas e trepadeiras, registrando um total de 14208 

indivíduos, pertencentes a 192 espécies. Em levantamento fitossociológico realizado na área 

entre os anos de 2017 e 2019, Francisco (2020) classificou a comunidade arbórea como 

altamente dinâmica, indicando que, atualmente, existe a tendência de substituição de espécies 

especialistas de Cerrado por espécies especialistas de Mata Atlântica ou generalistas.  

Para delimitar em quais parcelas os solos seriam coletados, foram analisados os dados 

florísticos amostrados por Weiser (2007) e classificados todos os indivíduos arbustivos e 

arbóreos presentes nas parcelas como especialistas de Mata Atlântica, de Cerrado ou como 

generalistas (ou seja, que ocorrem em ambos os biomas) segundo Durigan et al. (2004) e 

Oliveira (2008). A partir da divisão dos indivíduos, as 100 parcelas permanentes foram 

classificadas como pertencentes a três classes: parcelas onde predominam indivíduos de 

espécies especialistas de Mata Atlântica, parcelas onde predominam indivíduos de espécies 

especialistas de Cerrado e parcelas onde predominam indivíduos de espécies generalistas. Nesta 
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classificação, foram identificadas 45 parcelas dominadas por indivíduos de espécies 

generalistas, 50 parcelas com predomínio de indivíduos de espécies especialistas de Cerrado e 

apenas três parcelas com preponderância de indivíduos de espécies especialistas de Mata 

Atlântica, estando estas últimas localizadas próximas umas às outras. Além disso, foi observado 

que duas das 100 parcelas apresentam porcentagens iguais entre indivíduos de Cerrado e 

generalistas. 

 
Figura 2 - Mosaico de Unidades de Conservação do Cerrado Paulista localizados nos municípios de 

Agudos, Bauru e Pederneiras no estado de São Paulo, indicando as glebas da Área de Relevante Interesse 

Ecológico Leopoldo Magno Coutinho em amarelo e as glebas do Refúgio de Vida Silvestre Aimorés em 

verde. 

 

A Gleba II do Refúgio de Vida Silvestre Aimorés está destacada em vermelho. Fonte: São Paulo (2018).  
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Tendo em vista a classificação das 100 parcelas permanentes em diferentes classes de 

vegetação, selecionamos três parcelas para a coleta das amostras necessárias para o estudo: uma 

onde mais de 90% dos indivíduos de plantas são especialistas de Mata Atlântica, uma onde 

mais de 90% dos indivíduos de plantas são especialistas de Cerrado e uma onde mais de 90% 

dos indivíduos de plantas são generalistas (Figura 3).  

 

Figura 3 – Parcelas selecionadas para a coleta das amostras de solo utilizadas para as diferentes análises 

neste estudo. 

É possível observar que, considerando as características das vegetações especialistas de cada bioma ou 

generalistas, as parcelas não possuem somente diferenças em relação às espécies de plantas presentes, mas também 

são visualmente distintas.  Fonte: autoria própria. 

 

4.2. Coleta do solo 

 

Em novembro de 2021, visando uma amostragem representativa da área total das 

parcelas, estas foram divididas em 16 subparcelas de 2,5m² cada. Então, nas subparcelas 

localizadas nos cantos e em uma próxima ao centro o solo foi coletado (Figura 4).  

 

Figura 4 - Representação de como o solo foi amostrado nas parcelas localizadas em área de Mata 

Atlântica, de ecótono e de Cerrado.  

 

Fonte: autoria própria. 
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Nestes pontos de amostragem, a camada de serrapilheira foi removida e três amostras 

de solo foram coletadas em duas profundidades diferentes (0-10 cm e 10-20 cm) e, para cada 

profundidade, foram misturadas, formando uma amostra composta. Portanto, para cada uma 

das áreas, foram obtidos cinco pontos de amostragem em profundidade de 0-10cm e cinco em 

profundidade de 10-20cm. As amostras compostas incluíram (i) um núcleo de solo não 

perturbado para determinação das propriedades físicas do solo, (ii) 50g de solo, manipulado 

com técnicas estéreis para análise molecular, (iii) 500g de solo para análise química, e (iv) 500g 

de solo para análises enzimáticas. As amostras de solo foram transportadas para o Laboratório 

de Biologia Celular e Molecular do Centro de Energia Nuclear na Agricultura (CENA/USP, 

Piracicaba, Brasil) em gelo. As amostras para análises moleculares foram armazenadas  

a -20 ºC, enquanto as amostras para análises físico-químicas e de atividade enzimática foram 

armazenadas a 4 ºC.  

 

4.3. Análises físico-químicas e de atividade enzimática dos solos 

 

Os atributos químicos foram analisados com base nas diretrizes do Manual de Análise 

Química para Avaliação da Fertilidade de Solos Tropicais (van RAIJ., 2001). Os parâmetros 

avaliados foram a quantidade de matéria orgânica (oxidação), pH (CaCl2), fósforo (resina), 

potássio (resina), cálcio (resina), magnésio (resina), alumínio (KCl), enxofre (fosfato de cálcio), 

boro (água quente), cobre (DTPA), ferro (DTPA), manganês (DTPA) e zinco (DTPA). As 

análises físicas foram conduzidas seguindo o Manual de Métodos de Análise de Solo 

(TEIXEIRA et al., 2017). O parâmetro analisado foi a granulometria (areia, silte e argila) dos 

solos, utilizando-se a metodologia da pipeta. Todos os atributos químicos e físicos do solo 

foram analisados em laboratório especializado (Laboratório de Análises Agrícolas e 

Ambientais – Agrilab, Botucatu-SP). 

Para as análises de atividade de enzimas extracelulares, as amostras de solo foram 

homogeneizadas e peneiradas em uma malha com abertura de 4 mm. Após, a umidade das 

amostras foi determinada pelo método gravimétrico. A atividade das enzimas extracelulares 

fosfatase ácida, fosfatase alcalina e arilsulfatase foi determinada conforme metodologia descrita 

por Tabatabai (1994). Para as fosfatases ácida e alcalina, foi utilizado o substrato ρ-nitrofenil 

fosfato de sódio, juntamente com um tampão universal modificado (MUB) (pH 5,5 para a 

fosfatase ácida e pH 11,0 para a fosfatase alcalina). Após a incubação por 1h a 37 ºC, o produto 

da hidrólise foi aferido em espectofotômetro a 400 nm. Já para a arilsulfatase, as amostras de 

solo foram incubadas a 37 °C por uma hora com o substrato ρ-nitrofenil sulfato de potássio, e 
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o produto de hidrólise foi lido em espectrofotômetro a 400 nm. A atividade da enzima  

β–Glicosidase foi avaliada de acordo com a metodologia proposta por Eivazi e Tabatabai 

(1988), empregando-se o ρ-nitrofenil-β-D-glicopiranosídeo como substrato e realizando-se a 

determinação colorimétrica a 410 nm. 

 

4.4. Extração de DNA e sequenciamento metagenômico 

 

O DNA total presente nas amostras de solo foi extraído usando o kit DNeasy 

PowerLyzer PowerSoil (Qiagen, Hilden, Alemanha) com modificações propostas para solos 

tropicais (VENTURINI et al., 2020). A qualidade e concentração do DNA foram medidas 

utilizando o espectrofotômetro NanoDrop 2000c (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, 

Estados Unidos) e eletroforese em gel de agarose 1% corado com GelRed™ (BIOTIUM) em 

solução tampão TSB (Sodium Borate Buffer) (BRODY; KERN, 2004). Todas as amostras de 

DNA foram submetidas a sequenciamento metagenômico do tipo shotgun na NGS Soluções 

Genômicas (Piracicaba, Brasil), em plataforma Illumina NovaSeq 6000 (2x150bp) (Illumina 

Inc., San Diego, CA, EUA). O DNA extraído foi utilizado para as análises de PCR quantitativa 

em tempo real.  

 

4.5. Anotação de dados metagenômicos 

 

As sequências paired-end geradas pelo sequenciamento metagenômico do tipo shotgun 

foram primeiramente montadas usando a ferramenta PEAR (ZHANG et al., 2014), 

incorporando ambas as sequências foward e reverse, bem como quaisquer leituras da sequência 

foward não mescladas. Sequências com qualidade inferior a Q30 foram subsequentemente 

removidas. As sequências paired-end de DNA foram então anotadas usando a pipeline do 

Metagenomics Rapid Annotation Server (MG-RAST) (MEYER et al., 2008) e classificadas em 

OTUs. Os perfis taxonômicos e funcionais potenciais das sequências foram determinados 

usando os bancos de dados para genomas completos RefSeq (O’LEARY et al., 2016) e o banco 

de dados SEED Subsystems (OVERBEEK et al., 2005), respectivamente. As matrizes de dados 

geradas a partir deste processo foram posteriormente curadas para manualmente deixar apenas 

sequências anotadas como de bactérias, de arqueias e de fungos.  
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4.6. PCR quantitativa (qPCR)  

 

A técnica de PCR quantitativo em tempo real (qPCR) foi utilizada para quantificar 

arqueias, bactérias e fungos, a partir do gene 16S rRNA e da região ITS (Internal Transcribed 

Spacer). O cálculo do número de cópias foi realizado com base na curva padrão diluída entre 

1010 a 101 cópias do gene de interesse, obtido previamente pela técnica de PCR a partir de um 

pool de amostras ambientais e submetidas à amplificação em PCR convencional, utilizando as 

mesmas condições de suas respectivas qPCR, com exceção do mix de reagentes, onde foi 

utilizado 2.5μL de 10x buffer, 2μL de MgCl2 50mM, 0.25 de dNTPs 10nM e 0.25μL de bovine 

serum albumin (BSA) 1% (Thermo Fisher Scientific, EUA), 1μL de cada primer, 0.2μL de 

Platinum Taq (Thermo Fisher Scientific, EUA) e 1μL de DNA, completando com água 

ultrapura até um volume final de 20μL da reação. Posteriormente, as amostras amplificadas 

foram purificadas utilizando o kit de purificação de DNA e banda de gel GFX™ PCR (GE 

Healthcare, EUA), seguindo as instruções do fabricante. Para confirmar a presença do gene de 

interesse, as amostras foram submetidas a uma eletroforese em gel de agarose 1,5%, utilizando 

um marcador 1kb, baseado no marcador e no tamanho esperado dos amplicons. A técnica de 

qPCR foi realizada em triplicata para cada amostra no equipamento StepOne Plus (Applied 

Biosystems), com um volume final de 10 μL, contendo 5 μL de PowerUp™ SYBR™ Green 

Master Mix (Thermo Fisher Scientific), 0.2 µL de BSA (Thermo Fisher Scientific Inc.,  

20 mg ml−1) 1 μL de cada primer (5 pmols) (Tabela 1), 1 μL de DNA (10 ng/µL) e 1.8 μL de 

água ultrapura estéril, e os ciclos de reação seguiram os protocolos estabelecidos nos trabalhos 

de referência dos primers utilizados (Tabela 1). Os dados de abundância de cada amostra foram 

transformados em número de cópias por μL de DNA. 
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Tabela 1 - Genes e primers utilizados nas análises de PCR quantitativa (qPCR) 

Gene 
Grupo 

alvo 
Primers Sequência (5’ – 3’) Referência 

Região V4 

do rRNA 

16S SSU 

Bactérias 

515F GTGYCAGCMGCCGCGGT

AA 

Parada et al. 

(2016) 

806R GGACTACNVGGGTWTCT

AAT 

Apprill et al. 

(2015) 

Arqueias 

519F CAGCCGCCGCGGTAA Klindworth et al. 

(2012) 

915R GTGCTCCCCCGCCAATTC

CT 

Stahl; Amman 

(1991) 

ITS Fungos 

ITS1f AATGATACGGCGACCACC

GAGATCTACACGGCTTGG

TCATTTAGAGGAAGTAA 
White et al. 

(1990) ITS2 CAAGCAGAAGACGGCAT

ACGAGATNNNNNNNNNN

CGGCTGCGTTCTTCATCG

ATGC 

Fonte: autoria própria. 

 

4.7. Análises estatísticas e de bioinformática 

 

Todas as análises estatísticas e de bioinformática foram realizadas no ambiente R 

(versão 4.2), utilizando o software RStudio (version 2022.2.3.492) (R DEVELOPMENT CORE 

TEAM, 2022). Todas as análises referentes às comunidades microbianas (contidas nas matrizes 

de perfil taxonômico e perfil funcional potencial geradas pelo MG-RAST) presentes nas 

amostras de solo foram realizadas utilizando-se o pacote microeco (CHI LIU et al., 2021). 

Os parâmetros físicos, químicos e a atividade enzimática dos solos foram analisados 

utilizando o software R. Os dados foram avaliados quanto à normalidade (usando o teste de 

Shapiro-Wilk) e homogeneidade de variâncias (usando o teste de Levene) antes da análise 

estatística. As comparações entre os solos das diferentes áreas e profundidades foram realizadas 

através do teste de Kruskal-Wallis para comparações múltiplas, seguido do teste de Dunn  

(p < 0.05).  

Para a diversidade alfa, uma medida da diversidade dentro de uma amostra, os dados 

foram rarefados para o tamanho mínimo da biblioteca e a diversidade observada foi calculada. 

As diferenças entre as áreas e profundidades foram avaliadas a partir do teste de Kruskal-Wallis, 

com correções utilizando a razão de falsas descobertas de Benjamini-Hochberg. A diversidade 
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beta foi usada para avaliar as diferenças no microbioma entre as amostras. Os dados foram 

ordenados utilizando a distância Euclidiana e os componentes principais (PCoA) foram 

plotados em dois eixos. As diferenças estatísticas entre os índices de diversidade beta foram 

determinadas usando a análise de variância multivariada permutacional (PERMANOVA). 

Os principais fatores ambientais influenciando as diferenças entre as comunidades 

foram identificados usando a análise de redundância baseada em distância (dbRDA) a partir de 

matrizes de dissimilaridade Bray-Curtis. O foward selection (FS) e os testes de permutação de 

Monte Carlo foram aplicados com 1000 permutações aleatórias para verificar a significância 

das influências das propriedades físicas, químicas e bioquímicas do solo nas comunidades 

microbianas. O gráfico referente a análise de dbRDA foi gerado no software Canoco 5.0 

(Biometrics, Wageningen, The Netherlands). 

O número relativo de cópias dos genes 16S e ITS foram comparados a partir de análises 

de variância (ANOVA – p <0.05). Para as análises de dissimilaridade, transformamos o 

conjunto de dados por uma razão logarítmica centralizada (centered log-ratio, CLR), visando 

refletir a estrutura composicional dos dados (GLOOR et al., 2017). Para avaliar as abundâncias 

diferenciais entre as áreas, foi utilizado o método ALDEx2 (FERNANDES et al., 2013). Tendo 

em vista que este método avalia as diferenças de abundâncias levando em conta falsos-positivos 

e fatores aleatórios que podem ocorrer na amostragem do DNA extraído e carregado na 

plataforma de sequenciamento, este método é amplamente indicado para análises de dados 

composicionais de comunidades microbianas (GLOOR et al., 2016; GLOOR et al., 2017). 

Consideramos os gêneros diferencialmente abundantes aqueles com tamanho de efeito maior 

que um e valor de p calculado pelo teste T de Welch menor do que 0.05 (GLOOR et al., 2016). 

Os gráficos referentes aos resultados gerados pelo método ALDEx2 foram construídos 

utilizando-se o software STAMP (PARKS et al., 2014).    

Análises de networks foram utilizadas para avaliar os padrões de correlação com base 

em taxonomia (LIU et al., 2021). Para tal, as análises de co-ocorrência não-aleatórias foram 

realizadas usando o método SparCC (FRIEDMAN; ALM, 2012). Para cada área, foram 

construídas redes tanto para taxonomia quanto para funções, considerando apenas correlações 

fortes (SparCC > 0.8 ou < -0.8) e altamente significativas (p < 0.001). Os gráficos de rede foram 

baseados em um conjunto de medidas, como o número de nós, arestas, modularidade, número 

de comunidades, conectividade média dos nós, comprimento médio do caminho, diâmetro e 

distribuição acumulada de grau. A visualização e as propriedades da rede foram calculadas 

usando a plataforma interativa Gephi (BASTIAN; HEYMANN; JACOMY, 2009). 
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5. RESULTADOS 

 

5.1. Características físico-químicas do solo e atividade enzimática 

 

As distintas áreas e profundidades resultaram em diferenças em algumas propriedades 

físico-químicas e na atividade de enzimas extracelulares no solo (Tabela 2). Em geral, a o solo 

coletado em área de Mata Atlântica e ecótono apresentaram características semelhantes. Em 

contraste, o solo coletado em área de Cerrado foi caracterizado por pH mais elevado (Figura 5) 

e menores teores de P, Fe e Mn (Figura 6) e, na camada de 0-10cm, uma atividade mais elevada 

das enzimas fosfatase ácida e alcalina (Figura 7).  

 

Figura 5 – Diferenças entre o pH dos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata 

Atlântica, de ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

 

Para cada área foram analisadas 10 repetições, sendo cinco para a camada de 0-10cm e cinco para a camada de 10-

20cm de profundidade. Letras iguais não diferem significativamente (teste de comparações múltiplas de Kruskal-

Wallis, seguido pelo teste de Dunn - p < 0,05). Fonte: autoria própria. 

 

Não foram observadas diferenças nos teores de K, Ca, Mg, Al³, S, B, Cu, Zn e na 

atividade de β-glicosidase e arilsulfatase ao longo do gradiente de solo em ambas as 

profundidades (Kruskal-Wallis; pós-teste de Dunn: p > 0.05) (Tabela 1). Também, não houve 

diferenças entre as proporções de areia, silte e argila (Kruskal-Wallis; pós-teste de Dunn: p > 

0.05), fazendo com que todas as áreas amostradas apresentassem a mesma classificação de solo, 

sendo consideradas de textura areia-franca (LEMOS; SANTOS, 1996). 
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Tabela 2 - Caracterização dos atributos químicos e físicos, e da atividade enzimática dos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, 

de ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

Propriedades químicas MA (0-10cm) MA (10-20cm) EC (0-10cm) EC (10-20cm) CE (0-10cm) CE (10-20cm) 

MOS (g/kg) 15.6 ± 6.4a 12.4 ± 1.5ab 15.7 ± 3.1a 17.3 ± 5.2a 14.1 ± 3.5a 11.9 ± 4.5b 

pH (CaCl2) 3.8 ± 0.08b 3.8 ± 0.04b 3.8 ± 0.08b 3.8 ± 0.04b 4.0 ± 0.14a 4.0 ± 0.08a 

P (mg/kg) 3.8 ± 1.6a 3.1 ± 0.5b 5.2 ± 1.3a 5.0 ± 1.6a 1.5 ± 0.2b 1.5 ± 0.2c 

K (mmolc/kg) 0.7 ± 0.2a 0.6 ± 0.06a 0.9 ± 0.7a 0.8 ± 0.3a 0.9 ± 0.2a 1.1 ± 0.6a 

Ca (mmolc/kg) 2.3 ± 2.6a 1.2 ± 0.3a 2.2 ± 1.5a 2.0 ± 1.2a 1.3 ± 0.6a 1.2 ± 0.5a 

Mg (mmolc/kg) 1.6 ± 1.0a 1.2 ± 0.3a 2.3 ± 1.1a 2.0 ± 0.8a 3.0 ± 1.9a 1.6 ± 0.4a 

Al³ (mmolc/kg) 12.3 ± 0.8a 12.6 ± 0.9a 13.9 ± 2.2a 14.3 ± 3.7a 10.7 ± 2.0a 10.0 ± 0.4a 

S (mg/kg) 0.8 ± 0.5a 3.7 ± 3.1a 6.7 ± 5.0a 4.9 ± 3.4a 2.1 ± 1.9a 4.6 ± 3.1a 

B (mg/kg) 0.2 ± 0.08a 0.2 ± 0.08a 0.2 ± 0.02a 0.2 ± 0.05a 0.1 ± 0.08a 0.2 ± 0.04a 

Cu (mg/kg) 0.6 ± 0.07a 0.5 ± 0.01a 0.7 ± 0.2a 0.6 ± 0.15a 0.7 ± 0.07a 0.6 ± 0.05a 

Fe (mg/kg) 300.4 ± 69.9a 182.4 ± 27.5a 275.4 ± 21.6a 190.9 ± 15.1a 115.4 ± 83.0b 75.8 ± 39.9b 

Mn (mg/kg) 5.6 ± 0.4a 2.9 ± 0.7ab 7.2 ± 4.0a 6.9 ± 4.2a 1.3 ± 0.1a 1.8 ± 0.5b 

Zn (mg/kg) 0.5 ± 0.3a 0.5 ± 0.1a 0.6 ± 0.2a 0.6 ± 0.2a 0.3 ± 0.1a 0.4 ± 0.2a 

Propriedades físicas MA (0-10cm) MA (10-20cm) EC (0-10cm) EC (10-20cm) CE (0-10cm) CE (10-20cm) 

Areia 831 ± 44.4a 835 ± 9.3a 804 ± 23.5a 815 ± 18.8a 812 ± 15.9a 842 ± 5.7a 

Argila 137 ± 34.3a 136 ± 11.2a 157 ± 11.6a 164 ± 9.8a 132 ± 5.3a 141 ± 4.3a 

Silte 32 ± 56.5a 29 ± 6.9b 39 ± 23.5a 22 ± 18.8a 55 ± 12.3a 16 ± 7.4b 

Atividade enzimática MA (0-10cm) MA (10-20cm) EC (0-10cm) EC (10-20cm) CE (0-10cm) CE (10-20cm) 

Fosfatase ácida (µg p-nitrofenol g-1 h-1) 314.9 ± 110.6b 276.8 ± 23.3a 272.3 ± 72.4b 407.3 ± 79.3a 499.1 ± 101.4a 405.3 ± 269.8a 

Fosfatase alcalina (µg p-nitrofenol g-1 h-1) 52.7 ± 41.4a 22.1 ± 2.6b 20.5 ± 25.8a 5.73 ± 8.2b 48.87 ± 32.8a 61.3 ± 26.0a 

β-glucosidase (µg p-nitrofenol g-1 h-1) 14.3 ± 4.6a 18.7 ± 2.8a 15.7 ± 5.0a 17.51 ± 2.5a 21.1 ± 11.2a 13.5 ± 3.7a 

Arilsulfatase (µg p-nitrofenol g-1 h-1) 39.2 ± 2.9a 42.4 ± 7.1a 31.0 ± 10.8a 28.5 ± 8.3a 26.5 ± 11.9a 31.4 ± 7.8a 

Para cada área foram analisadas 10 repetições, sendo cinco para a camada de 0-10cm e cinco para a camada de 10-20cm de profundidade. Letras iguais não diferem 

significativamente (teste de comparações múltiplas de KW, seguido pelo teste de Dunn - p < 0,05). MOS = matéria orgânica do solo; P = fósforo; K = potássio; Ca = cálcio; 

Mg = magnésio; Al³ = alumínio; S = enxofre; B = boro; Cu = Cobre; Fe = Ferro; Mn = manganês; Zn = zinco. Fonte: autoria própria. 
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Figura 6 - Diferenças entre as quantidades de fósforo, ferro e manganês disponíveis nos solos amostrados 

nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

 

Para cada área foram analisadas 10 repetições, sendo cinco para a camada de 0-10cm e cinco para a camada  

de 10-20cm de profundidade. Letras iguais não diferem significativamente (teste de comparações múltiplas de 

Kruskal-Wallis, seguido pelo teste de Dunn - p < 0,05). Fonte: autoria própria. 

 

Considerando especificamente a profundidade de 0-10 cm, houve diferença entre a 

atividade da fosfatase ácida nas diferentes áreas (Kruskal-Wallis; pós-teste de Dunn: p < 0.05), 

com solo coletado na parcela de Cerrado apresentando maior atividade desta enzima (Figura 7).  

 

Figura 7 - Diferenças entre as atividades das enzimas extracelulares fosfatase ácida e alcalina nos solos 

amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado, em duas 

profundidades. 

 

Para cada área foram analisadas 10 repetições, sendo cinco para a camada de 0-10cm e cinco para a camada de 10-

20cm de profundidade. Letras iguais não diferem significativamente (teste de comparações múltiplas de Kruskal-

Wallis, seguido pelo teste de Dunn - p < 0,05). Fonte: autoria própria. 
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5.2. Composição e diversidade da comunidade microbiana 

 

As comunidades bacterianas e fúngicas apresentaram composição e abundância 

semelhantes em todos os solos e profundidades, sendo os fungos apenas mais abundantes no 

solo coletado em área de Mata Atlântica (p < 0.05). Em contraste, a abundância de arqueias 

aumentou no gradiente Mata Atlântica-Cerrado (p < 0.05), sendo maior no solo de Cerrado 

(Cerrado = 16614.14 ± 4089.89, ecótono = 10325,81 ± 2797,50 e Mata Atlântica = 1961,56 ± 

2211,53 cópias de genes) (Figura 8).  

 
Figura 8 – Abundância relativa de genes avaliada através da análise de qPCR de amostras de solos das 

parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

 

 

Para cada área foram analisadas 10 repetições, sendo cinco para a camada de 0-10cm e cinco para a camada de 

10-20cm de profundidade. Letras iguais não diferem significativamente (ANOVA - p < 0,05). Fonte: autoria 

própria. 
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Embora não tenha havido diferença na diversidade alfa (p > 0.05) (Figura 9A), a análise 

de coordenadas principais (PCoA), utilizada para representar a diversidade beta, demonstrou 

um agrupamento entre as amostras de uma mesma área, porém, dividindo áreas diferentes 

(Figura 9B), o que foi confirmado pela PERMANOVA (R² = 0.1319; p = 0.002). Não foi 

observado efeito significativo da profundidade no agrupamento das amostras (PERMANOVA: 

R² = 0.04; p = 0.47) (Figura 9B).  

 
Figura 9 – Diversidade alfa e beta para as comunidades microbiana presentes nos solos amostrados nas 

parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

 

 
A) Diversidade alfa de cada área. Letras iguais não diferem significativamente (teste de comparações múltiplas de 

Kruskal-Wallis, correção: Benjamini-Hochberg - p < 0,05). B) Diversidade beta comparando as diferentes áreas 

(diferenças avaliadas através da análise de PERMANOVA). Para as análises de diversidade alfa e beta, foram 

consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica (quatro para 0-10cm e quatro para 

10-20cm), sete para o solo amostrado na parcela de ecótono (quatro para 0-10cm e três para 10-20cm), e sete para 

o solo amostrado na parcela de Cerrado (quatro para 0-10cm e três para 10-20cm). Fonte: autoria própria. 
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A comunidade microbiana total analisada foi composta por 38 filos, sendo  

28 de bactérias, cinco de arqueias e cinco de fungos. Proteobacteria (50.08%), Actinobacteria 

(24.70%), Acidobacteria (6.88%), Firmicutes (3.14%), Planctomycetes (2.10%), 

Verrucomicrobia (2.09%), Chloroflexi (1.64%), Cyanobacteria (1.63%), Bacteroidetes (1.03%) 

e Euryarchaeota (0.60%) foram os filos mais abundantes para todas as amostras e 

profundidades, representando juntos 93,89% da comunidade microbiana (Figura 10). Com a 

exceção do filo Euryarchaeota, todos os outros mais abundantes são pertencentes ao domínio 

Bacteria, demonstrando a predominância deste grupo nos diferentes solos. 

 

Figura 10 – Composição das comunidades microbianas totais (considerando bactérias, arqueias e 

fungos) a nível de filo nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de 

ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

 
 

Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica (quatro para 

0-10cm e quatro para 10-20cm), sete para o solo amostrado na parcela de ecótono (quatro para 0-10cm e três para 

10-20cm), e sete para o solo amostrado na parcela de Cerrado (quatro para 0-10cm e três para 10-20cm). Fonte: 

autoria própria. 
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Para as comunidades de arqueias, os filos Euryarchaeota, Crenarchaeota e 

Thaumarchaeota foram classificados como os mais abundantes neste estudo, representando 

mais de 90% da abundância relativa total da comunidade de arqueias no solo (Figura 11). Ainda, 

especificamente, no solo coletado em área de Cerrado, foi observado que a abundância de 

Thaumarchaeota foi menor do que para os solos coletados nas outras áreas, enquanto 

Euryarchaeota teve um aumento em sua abundância.  

 

Figura 11 – Composição das comunidades de arqueias a nível de filo nos solos amostrados nas parcelas 

localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado, em duas profundidades. 

 
Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica (quatro para 

0-10cm e quatro para 10-20cm), sete para o solo amostrado na parcela de ecótono (quatro para 0-10cm e três para 

10-20cm), e sete para o solo amostrado na parcela de Cerrado (quatro para 0-10cm e três para 10-20cm). Fonte: 

autoria própria. 

 

A comunidade de fungos apresentou composição similar nos solos das três áreas. Os 

gêneros Neosartorya, Aspergillus, Gibberella, Phaeosphaeria e Neusospora foram dominantes, 

demonstrando a prevalência do filo Ascomycota (Figura 12). 
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Figura 12 - Distribuição de gêneros de fungos nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de 

Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado. 

 
Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica (quatro para 

0-10cm e quatro para 10-20cm), sete para o solo amostrado na parcela de ecótono (quatro para 0-10cm e três para 

10-20cm), e sete para o solo amostrado na parcela de Cerrado (quatro para 0-10cm e três para 10-20cm). Fonte: 

autoria própria. 

 

5.3. Estrutura da comunidade microbiana 

 

A análise de redundância (RDA) foi utilizada para avaliar a estrutura taxonômica das 

comunidades microbianas e relacioná-las com as propriedades físico-químicas do solo, 
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atividade enzimática e abundância de genes nas áreas. Independente da profundidade, todas as 

amostras foram agrupadas em relação à área, sendo que os dois primeiros eixos do gráfico 

explicaram mais de 50% da variação dos dados (Figura 13).  Considerando o centro da dispersão 

como o ponto inicial, as amostras de solo de Mata Atlântica e de Cerrado foram agrupadas em 

regiões opostas do gráfico. Já as amostras de solo de ecótono se mostraram intermediárias em 

relação às das outras duas áreas. 

 

Figura 13 - Análise de redundância (RDA) entre os perfis taxonômicos da comunidade microbiana, as 

propriedades físico-químicas e atividade enzimática nos solos amostrados nas parcelas localizadas em 

área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado. 

       
Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica, sete para 

o solo amostrado na parcela de ecótono, e sete para o solo amostrado na parcela de Cerrado. As diferentes 

profundidades não foram consideradas para essas análises, sendo todas as amostras de cada área consideradas 

como réplicas. As setas indicam a correlação entre as propriedades do solo e as comunidades microbianas. As 

variáveis explicativas que melhoraram o modelo foram selecionadas através de testes de permutação de Monte 

Carlo, com 1000 permutações aleatórias. Fonte: autoria própria.  
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A atividade da enzima extracelular arilsulfatase, a abundância relativa de arqueias e 

outros fatores como a quantidade de ferro e de manganês foram relacionados ao solo da área de 

Cerrado. Já o solo da área de Mata Atlântica apresentou relação com parâmetros como a 

abundância relativa de bactérias e fungos e pH.  

A análise de abundância diferencial para as três áreas mostrou que as espécies com 

maior abundância diferencial nos solos de Cerrado pertencem a filos distintos, como 

Chloroflexi, Planctomycetes e Acidobacteria.  Considerando as comparações Mata Atlântica-

Ecótono (Figura 14) e Mata Atlântica-Cerrado (Figura 15), para ambos os casos, todos os 

gêneros que foram diferencialmente mais abundantes nos solos de Mata Atlântica pertencem 

ao filo Actinobacteria.  

 

Figura 14 - Análise de abundância diferencial a nível de gênero para comunidades de bactérias, arqueias 

e fungos nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica e de ecótono. 

 
Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica e sete para 

o solo amostrado na parcela de ecótono. As diferentes profundidades não foram consideradas para essas análises, 

sendo todas as amostras de cada área consideradas como réplicas. A partir dos dados gerados pelo método 

ALDEx2, o teste t de Welch foi realizado para os níveis de significância: ∗ p ≤ 0,05, ∗∗ p ≤ 0,01, ∗∗∗ p ≤ 0,001. 

Apenas os 20 táxons mais significativamente alterados para cada comparação são mostrados. Fonte: autoria 

própria.  
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Figura 15 - Análise de abundância diferencial a nível de gênero para comunidades de bactérias, arqueias 

e fungos nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica e de Cerrado. 

 
Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica e sete para 

o solo amostrado na parcela de Cerrado. As diferentes profundidades não foram consideradas para essas análises, 

sendo todas as amostras de cada área consideradas como réplicas. A partir dos dados gerados pelo método 

ALDEx2, o teste t de Welch foi realizado para os níveis de significância: ∗ p ≤ 0,05, ∗∗ p ≤ 0,01, ∗∗∗ p ≤ 0,001. 

Apenas os 20 táxons mais significativamente alterados para cada comparação são mostrados. Fonte: autoria 

própria. 
 

Já para a abundância diferencial na comparação Cerrado-Ecótono (Figura 16), foi 

observado que nove das 10 espécies mais abundantes no solo de Ecótono pertencem ao filo 

Proteobacteria.  

 

  



38 

Figura 16 - Análise de abundância diferencial a nível de gênero para comunidades de bactérias, arqueias 

e fungos nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Cerrado e de ecótono.  

  
 

Para esta análise, foram consideradas sete réplicas para o solo amostrado na parcela de Cerrado, e sete para o solo 

amostrado na parcela de ecótono. As diferentes profundidades não foram consideradas para essas análises, sendo 

todas as amostras de cada área consideradas como réplicas. A partir dos dados gerados pelo método ALDEx2, o 

teste t de Welch foi realizado para os níveis de significância: ∗ p ≤ 0,05, ∗∗ p ≤ 0,01, ∗∗∗ p ≤ 0,001. Apenas os 20 

táxons mais significativamente alterados para cada comparação são mostrados. Fonte: autoria própria. 

 

Utilizamos análises de Networks para investigar a complexidade das interações nas 

comunidades microbianas dos solos das três áreas. O solo da área de Mata Atlântica apresentou 

o maior número de correlações fortes significativas e maior grau médio (2606 e 31.97, 

respectivamente) em comparação com o solo da área de ecótono (1726 e 21.18, 

respectivamente) e de Cerrado (1199 e 14.99, respectivamente) (Tabela 3).   
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Tabela 3 – Características topológicas das networks calculadas a partir das análises de correlações, 

considerando os solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de 

Cerrado.  

Características topológicas da network Mata Atlântica Ecótono Cerrado 

Número de nósa 163 163 160 

Número de arestasb 2606 1726 1199 

Grau médioc 31.97 21.18 14.99 

Modularidaded 0.136 0.167 0.218 

Coeficiente de clustering médioe 0.227 0.149 0.108 

Comprimento médio do caminhof 1.82 1.95 2.15 

Arestas positivasg 1538 1271 803 

Arestas negativash 1067 454 396 

Para as análises de network, as diferentes profundidades não foram consideradas, com todas as amostras sendo 

consideradas como réplicas. 
aTaxa microbiano (nível de OTU) com pelo menos uma correlação significativa (p < 0.001) e forte (SparCC > 0.8 

ou < -0.8); 
bNúmero de conexões (correlações) obtidas pela análise de correlação (SparCC); 
cNúmero médio de conexões por nó (OTU) na network; 
dCapacidade dos nós de formarem comunidades altamente conectadas, ou seja, uma estrutura de alta densidade de 

conexões entre nós; 
eComo os nós (OTUs) estão inseridos em sua vizinhança e o grau em que eles tendem a se agrupar;  
fDistância média entre todos os nós na network; 
gCorrelação positiva (SparCC: > 0.8 e p < 0.001); 
hCorrelação negativa (SparCC: < - 0.8 e p < 0.001). 

Fonte: autoria própria. 

 

Considerando todas as correlações fortes e significativas existentes nas networks das 

três áreas, foi observado que apenas 0.8% delas são compartilhadas pelas comunidades das três 

áreas (Figura 17). A baixa proporção se mantém quando analisadas as interações de duas áreas 

somente (4.4% para a interação Mata Atlântica-Cerrado, 6% para a interação Mata Atlântica-

ecótono e 2.4% para a interação Cerrado-ecótono), indicando que, para os solos estudados, a 

maioria das correlações significativas ocorre exclusivamente em cada uma das três áreas. 
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Figura 17 – Diagrama de Venn representando as arestas exclusivas e compartilhadas nas networks dos 

solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de Cerrado. 

 
Fonte: autoria própria.  
 

Para o solo das três áreas, o número de táxons que tiveram pelo menos uma correlação 

positiva ou negativa forte e significativa (classificados pela característica “Número de nós”) foi 

semelhante (Tabela 3), bem como os principais filos responsáveis pelas interações, sendo eles 

Proteobacteria, Actinobacteria, Firmicutes, Chloroflexi, Verrucomicrobia, Cyanobacteria, 

Planctomycetes e Acidobacteria (Figura 18). Todas as áreas apresentaram maior número de 

correlações positivas do que negativas, porém, o solo da área de Mata Atlântica apresentou uma 

menor proporção entre estas correlações (1.44) (Figura 18).  

 

Figura 18 – Networks construídas a partir de análises de co-ocorrência não-aleatórias para as 

comunidades microbianas presentes nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata 

Atlântica, de ecótono e de Cerrado. 

 
As diferentes profundidades não foram consideradas para essas análises, sendo todas as amostras de cada área 

consideradas como réplicas. Uma aresta corresponde a uma correlação significativa (SparCC > 0,8 < − 0,8) e 

estatisticamente significativa (p < 0,001). Cada nó representa táxons ao nível de OTU e o tamanho do nó é 

proporcional ao número de conexões (grau). As cores dos nós e das arestas representam diferentes filos. Fonte: 

autoria própria. 
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5.4. Potencial perfil funcional das comunidades de microrganismos do solo 

 

Os metagenomas avaliados a partir do DNA dos solos das três áreas foram atribuídos a 

28 potenciais categorias funcionais (subsystem level 1), sendo as principais Clustering-based 

subsystems (que incluem funções em que há acoplamento de proteínas, mas cujas funções ainda 

não são definidas), Carbohydrates, (que incluem funções relacionadas ao metabolismo de 

açúcares) e Amino Acids and Derivatives (que englobam funções relacionadas ao metabolismo 

de compostos que derivam de aminoácidos) (Figura 19).  

 

Figura 19 - Heatmap mostrando a abundância relativa potenciais funções (subsistema nível 1) 

encontradas nos solos amostrados nas parcelas localizadas em área de Mata Atlântica, de ecótono e de 

Cerrado. 

 
Para esta análise, foram consideradas oito réplicas para o solo amostrado na parcela de Mata Atlântica (quatro para 

0-10cm e quatro para 10-20cm), sete para o solo amostrado na parcela de ecótono (quatro para 0-10cm e três para 

10-20cm), e sete para o solo amostrado na parcela de Cerrado (quatro para 0-10cm e três para 10-20cm). Fonte: 

autoria própria. 
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6. DISCUSSÃO  

 

6.1. Características físico-químicas do solo e atividade enzimática 

 

Em geral, as propriedades dos solos em florestas naturais protegidas de distúrbios 

tendem a serem mantidas (POWERS; MARÍN-SPIOTTA, 2017; SAFAR et al., 2019), o que 

pode explicar a similaridade encontrada entre alguns parâmetros químicos nos solos amostrados 

nas diferentes áreas e profundidades. Ainda, a textura do solo é uma das propriedades que pode 

afetar fortemente as comunidades de microrganismos (PROCÓPIO; BARRETO, 2021), porém, 

como todos os pontos amostrados possuem a mesma textura, tendo, inclusive, granulometrias 

muito próximas, foi considerado que este fator não influenciou os resultados deste estudo. 

Os valores de pH encontrados para o solo da área de Mata Atlântica são inferiores aos 

relatados na literatura (ARAUJO et al., 2018; BARROS OZÓRIO et al., 2020; CUNHA; 

FONTES; LANI, 2019), indicando um ambiente mais ácido na área estudada, o que pode 

influenciar diretamente as comunidades microbianas nele presentes (ARAUJO et al., 2018).   

A maior atividade da enzima fosfatase ácida no solo da área de Cerrado, principalmente 

na camada de 0-10cm, onde normalmente há maior atividade enzimática promovendo uma 

rápida ciclagem de nutrientes e uma acelerada mineralização (MARGALEF et al., 2017), indica 

uma microbiota ativa em catalisar a hidrólise do fósforo orgânico neste solo, o tornando 

disponível para as plantas. Ainda, a quantidade de fósforo disponível no solo da parcela de 

Cerrado foi significativamente menor, característica comum para solos de Cerrado 

(PROCÓPIO; BARRETO, 2021), corroborando com a maior atividade enzimática neste mesmo 

local. Uma vez que controle da fosfatase ácida e alcalina se dá por feedback negativo, quanto 

menor a disponibilidade de fósforo no solo, maior será a atividade enzimática transformando o 

fósforo presente na matéria orgânica em formas que outros organismos possam assimilar 

(MARGALEF et al., 2017; 2021). Considerando que o fósforo é um dos principais 

macronutrientes necessários para o sucesso das plantas (IDOWU et al., 2008; MENDES et al., 

2019), sendo essencial para processos como a geração de energia celular, a formação de 

estruturas celulares e de ácidos nucleicos (MARGALEF et al., 2017), a atuação da comunidade 

microbiana capaz de produzir enzimas extracelulares responsáveis pela mineralização do 

fósforo é essencial para a manutenção do ecossistema. 
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6.2. Composição e diversidade da comunidade microbiana 

 

Representando 81.66% da abundância relativa total de microrganismos encontrados nos 

três solos, os filos Proteobacteria, Actinobacteria e Acidobacteria são amplamente distribuídos 

em solos de todo o mundo (BARKA et al., 2016; DAI et al., 2018; KIM et al., 2021; LEE; KA; 

CHO, 2008; NAVARRETE et al., 2013; SPAIN; KRUMHOLZ; ELSHAHED, 2009).  

O filo Proteobacteria, predominante nos solos avaliados neste estudo (50,08% da 

abundância relativa da comunidade), é o maior e mais diverso filo bacteriano conhecido 

(KERSTERS et al., 2006; KIM et al., 2021; SPAIN; KRUMHOLZ; ELSHAHED, 2009). Este 

grupo engloba organismos de fundamental importância em ciclos biogeoquímicos, como do 

carbono e enxofre, nos solos de diversos ambientes, além das espécies com maior importância 

nas áreas médicas, veterinárias e agrícolas (KERSTERS et al., 2006), incluindo bactérias 

fixadoras de nitrogênio (LUGTENBERG; KAMILOVA, 2009), essenciais para a formação das 

comunidades naturais e para a agricultura moderna, podendo promover o crescimento de 

plantas através da liberação de compostos específicos ou da proteção contra patógenos 

(LUGTENBERG; KAMILOVA, 2009). Ainda, nos contextos atuais de perturbação ou 

degradação de ambientes, como na conversão de florestas para área de cultivos, os filos 

Proteobacteria e Acidobacteria podem atuar como indicadores das comunidades microbianas e 

da saúde do solo (KIM et al., 2021). Na literatura, é relatado que este filo é predominante em 

solos de florestas tropicais e em solos de Cerrado, corroborando com os resultados encontrados 

neste estudo (MENDES et al., 2015; SOUZA et al., 2016; WEI et al., 2018).  

Compreendendo 24.70% da abundância relativa da comunidade de microrganismos nos 

solos estudados, Actinobacteria compreende um dos maiores filos bacterianos, estando 

presentes tanto em ecossistemas terrestres quanto aquáticos (BARKA et al., 2016; 

HAZARIKA; THAKUR, 2020). A maioria das espécies deste filo são oligotróficas, e, em solos, 

costumam ser abundantes em ambientes ricos em matéria orgânica (BARKA et al., 2016; 

DELGADO-BAQUERIZO et al., 2017). Indivíduos pertencentes a este filo podem atuar como 

fontes de antibióticos (ELBENDARY et al., 2018; SANTOS-ABERTURAS; VIOR, 2022), 

bioherbicidas, bioinseticidas e antifúngicos naturais (BARKA et al., 2016; HAZARIKA; 

THAKUR, 2020), apresentando grande potencial biotecnológico (BARKA et al., 2016). Além 

disso, indivíduos deste filo possuem uma alta capacidade de degradar componentes 

recalcitrantes no solo, como lignina, quitina e celulose, permitindo que esses compostos sejam 

utilizados por outros organismos (DELGADO-BAQUERIZO et al., 2017). Como possuem alta 

capacidade competitiva, conseguem colonizar a rizosfera e promover o crescimento vegetal, 
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indiretamente pela inibição de microrganismos patogênicos através, por exemplo, da 

biossíntese de substâncias antibióticas, ou diretamente através da produção de compostos que 

são absorvidos e utilizados pelas plantas (BARKA et al., 2016; HAZARIKA; THAKUR, 2020). 

Apesar de estar presente em um grande número de ambientes no planeta, o filo 

Acidobacteria não tem, ainda, sua diversidade e funções ecológicas amplamente elucidadas 

(KIELAK et al., 2016; LEE; KA; CHO, 2008). No presente estudo, membros deste filo 

representaram 6.88% da abundância relativa da comunidade microbiana presente nos solos 

estudados, sendo o terceiro filo mais abundante. Em solos de florestas, este grupo de 

microrganismos está presente como um dos mais abundantes (JANSSEN et al., 2002; KIELAK 

et al., 2016; NAVARRETE et al., 2013) e é responsável por diversas funções, como o 

metabolismo de carboidratos (degradando diversos tipos de polissacarídeos) (KIELAK et al., 

2016), de nitrogênio (atuando, por exemplo, na redução de nitrito e de nitrato) (KIELAK et al., 

2016; WARD et al., 2009) e na produção de transportadores celulares (WARD et al., 2009).  

Portanto, os filos Proteobacteria, Actinobacteria e Acidobacteria são de absoluta 

importância para os solos de florestas, desempenhando papéis fundamentais na ciclagem de 

nutrientes, na decomposição da matéria orgânica e na promoção do crescimento de plantas, 

podendo ser utilizados, também, como parâmetros indicadores de saúde do solo. 

Em relação às comunidades de fungos nos solos, a prevalência do filo Ascomycotaé 

uma situação comumente encontrada em diferentes solos (EGIDI et al., 2019; TEDERSOO et 

al., 2014). Membros deste filo são conhecidos por sua capacidade de decompor uma ampla 

gama de compostos orgânicos, incluindo lignina e celulose (CHALLACOMBE et al., 2019). 

Além disso, algumas espécies de Ascomycota podem formar relações simbióticas com plantas, 

fornecendo serviços importantes, como a aquisição de nutrientes e a supressão de doenças 

(CHALLACOMBE et al., 2019; SOUDZILOVSKAIA et al., 2015; TEDERSOO et al., 2012). 

Ainda, fungos a este filo podem desempenhar um importante papel na mobilização de minerais 

essenciais, incluindo fósforo e nitrogênio, tornando-os importantes contribuintes para o ciclo 

geral de nutrientes no solo (MUNEER et al., 2021; RAYA–DÍAZ et al., 2017). 

O domínio Archaea engloba organismos que desempenham funções essenciais nos 

solos, estando principalmente relacionados aos ciclos do carbono, do nitrogênio e a mecanismos 

ligados à metanogênese e metanotrofia (ARAUJO et al., 2018; CABELLO; ROLDÁN; 

MORENO-VIVIÁN, 2004; SPANG; ETTEMA, 2017). Nos solos avaliados neste estudo, os 

filos Euryarchaeota, Crenarchaeota e Thaumarchaeota foram classificados como os mais 

abundantes. Estes resultados estão de acordo com o relatado na literatura para solos, inclusive 

para áreas de Cerrado (ANGEL et al., 2010; BATES et al., 2011; PROCÓPIO; BARRETO, 
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2021). Souza et al. (2016) em estudo realizado na região central do Brasil, relataram que a 

abundância de indivíduos pertencentes ao filo Thaumarchaeota aumentou na estação chuvosa, 

sendo, inclusive, o filo de arqueia mais abundante no solo. Tendo em vista que no presente 

estudo o solo para as análises foi coletado no mês de novembro, período considerado chuvoso 

para a região, o filo Thaumarchaeota foi menos abundante do que os filos Euryarchaeota e 

Crenarchaeota, principalmente no solo coletado na área de Cerrado. A não observância dos 

padrões relatados na literatura pode ser explicada pela fitofisionomia de Cerrado em que as 

áreas se encontram. Souza e colaboradores (2016) amostraram solo em uma região de Cerrado 

sensu stricto, enquanto neste estudo o solo foi amostrado em uma área com fisionomia florestal 

(cerradão).  

A substituição da abundância de Thaumarchaeota por Euryarchaeota nos solos da área 

de Cerrado pode ter sido influenciada pelas características do solo. Em geral, Thaumarchaeota 

é um filo de arqueias conhecido por desempenhar um papel fundamental no ciclo do nitrogênio 

(LU; SEURADGE; NEUFELD, 2017). Especificamente, membros deste filo estão envolvidos 

no processo de oxidação da amônia, que é um passo crítico na conversão do nitrogênio da 

atmosfera em formas que podem ser utilizadas por plantas e outros organismos  

(LU; SEURADGE; NEUFELD, 2017; PESTER; SCHLEPER; WAGNER, 2011). Nos 

ecossistemas do solo, alguns grupos metanogênicos de Euryarchaeota desempenham um papel 

importante no ciclo do carbono, decompondo matéria orgânica e liberando metano como 

subproduto (GONTIJO et al., 2021; TUPINAMBÁ et al., 2016).  

O pH mais alto encontrado para o solo da área de Cerrado no presente estudo pode ter 

oferecido condições mais adequadas para as comunidades de arqueias se estabelecerem em 

maior abundância, uma vez que o pH pode influenciar comunidades de arqueias em solos sob 

fitofisionomias de Mata Atlântica e de Cerrado (ARAUJO et al., 2018). Assim, considerando 

que o solo da área de Cerrado apresentou outras propriedades químicas distintas, como a menor 

disponibilidade de fósforo, ferro e manganês, os níveis de estresses ambientais podem ser 

maiores neste ambiente, o que tende a favorecer comunidades de arqueias (CABELLO; 

ROLDÁN; MORENO-VIVIÁN, 2004; LU; SEURADGE; NEUFELD, 2017). Dessa forma, 

considerando que as comunidades de arqueias são influenciadas por fatores ambientais  

como o pH, a umidade do solo (LU; SEURADGE; NEUFELD, 2017; NICOL et al., 2008; 

STRES et al., 2008) e a temperatura do ambiente (AVRAHAMI; CONRAD, 2003; STRES  

et al., 2008), as diferenças encontradas para as comunidades de arqueias entre os solos da área 

de Cerrado e das áreas de Mata Atlântica e de ecótono podem estar relacionadas a estes fatores 

ambientais. 
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A comunidade vegetal presente acima do solo é distinta entre as três áreas estudadas, 

apresentando indivíduos especialistas de Mata Atlântica, de Cerrado ou generalistas. Tendo em 

vista a influência que as plantas têm sobre o recrutamento, principalmente pela liberação de 

compostos químicos específicos por suas raízes, e, consequentemente, sobre a estruturação das 

comunidades microbianas associadas à rizosfera e ao solo ao redor (BALDRIAN, 2017; 

MENDES et al., 2014; URBANOVÁ; ŠNAJDR; BALDRIAN, 2015; WALL et al., 2019), as 

diferenças encontradas entre as comunidades microbianas dos solos da área de Mata Atlântica, 

de ecótono e de Cerrado demonstram a importância e a atuação dos feedbacks entre as plantas 

e os solos (considerando suas porções físicas, químicas e biológicas) na estruturação das 

comunidades presentes acima e abaixo do solo (BENNET; KLIRONOMOS, 2019; VAN DER 

PUTTEN et al., 2013). Considerando, portanto, os resultados obtidos neste estudo para a 

composição e a diversidade das comunidades microbianas, a primeira hipótese deste estudo, na 

qual era esperado que as comunidades de microrganismos dos solos apresentariam composição 

e diversidade distintas, foi parcialmente confirmada, uma vez que a composição de 

comunidades específicas, como a de arqueias, diferiu entre pelo menos uma das áreas. Porém, 

contrariando o que era esperado inicialmente, a diversidade não foi maior para os solos da área 

de Mata Atlântica. 

 

6.3. Estrutura da comunidade microbiana 

 

A análise de redundância demonstrou que a estrutura das comunidades microbianas é 

diferente entre as áreas e tem relação com características químicas, como as quantidades de 

ferro e manganês, e de atividade enzimática dos solos. O ferro é um elemento essencial para as 

plantas, tendo funções no transporte de oxigênio, na síntese de clorofila e atua como cofator 

para um grande número de enzimas (JIN; YE; ZHENG, 2014; MIMMO et al., 2014). Através 

de exsudatos, as plantas podem moldar as comunidades de microrganismos para que estas 

promovam melhores condições para a aquisição de ferro, por exemplo, através da produção de 

sideróforos e da geração de prótons (que aumentam a solubilidade do ferro no solo) 

(CARRILLO-CASTAÑEDA et al., 2005; LEMANCEAU et al., 2009), e da produção de 

hormônios (que sinalizam para as plantas a deficiência de ferro no solo) (ZHANG et al., 2009). 

O manganês é considerado um micronutriente importante para as plantas, estando relacionado 

à síntese da clorofila, na oxidação da água para gerar ATP e atua como cofator para diversas 

outras enzimas atuantes no processo fotossintético (HE et al., 2021; NONG et al., 2023). Em 

situações de baixa concentração de manganês nas plantas, os exsudatos liberados na rizosfera 
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podem atuar como indicadores para a redução do manganês presente no solo e a sua 

consequente disponibilização para as plantas, principalmente em ambientes com baixa 

disponibilidade de fósforo (LAMBERS et al., 2021; POSTA; MARSCHNER; ROMHELD, 

1994). Assim, considerando a importância de parâmetros químicos e biogeoquímicos, bem 

como as suas relações com as comunidades presentes nas áreas, as interações entre as espécies 

vegetais e os grupos de microrganismos, influenciadas por parâmetros abióticos do solo, 

moldam as distintas comunidades microbianas no solo das três áreas, o que confirma a segunda 

hipótese deste estudo.  

A análise de abundância diferencial demonstrou que todos os gêneros mais abundantes 

nos solos coletados na área de Mata Atlântica pertencem ao filo Actinobacteria, ao qual fazem 

parte alguns gêneros diferencialmente mais abundantes neste solo, como Rhodococcus, 

Streptomyces, Frankia, Salinispora e Micromonospora, que são comumente encontrados em 

solos e podem atuar em simbiose com plantas (BARKA et al., 2016). Assim, considerando a 

ampla gama de funções benéficas desempenhadas por actinobactérias, a sua abundância 

diferencial nos solos de Mata Atlântica estudados pode indicar uma comunidade mais estável e 

especializada neste ambiente, padrão também indicado pelas análises de correlação baseadas 

em taxonomia, acessadas através das networks. Utilizando essas análises, também foi 

observado que a comunidade microbiana presente no solo da área de Mata Atlântica é mais 

complexa e equilibrada do que as comunidades das outras duas áreas. Ainda, considerando a 

taxa de correlações positivas e negativas, observamos que o solo de Mata Atlântica apresenta 

proporção semelhante destas correlações, o que torna a comunidade microbiana do solo mais 

resiliente frente a possíveis distúrbios. As comunidades presentes nos solos coletado na área de 

ecótono e de Cerrado apresentam maiores taxas de correlações positivas entre os táxons, o que 

indica um maior nível de interdependência das espécies. Assim, caso haja algum distúrbio no 

ambiente que cause a redução ou o aumento de grupos microbianos específicos, os demais 

grupos que se relacionam serão afetados da mesma forma. Assim, a maior interdependência 

entre os grupos e a menor complexidade das comunidades, indicam ambientes menos 

complexos e resilientes, o que pode estar relacionado à substituição de espécies vegetais 

especialistas de Cerrado na área estudada (FRANCISCO, 2020). 
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6.4. Potencial perfil funcional das comunidades de microrganismos do solo 

 

É necessário destacar que, através do sequenciamento metagenômico, foram acessadas 

as sequências de genes presentes nas amostras de solo, mesmo que estes não estivessem ativos 

no momento. Portanto, as funções são tratadas como potenciais.   

Considerando que, ao longo do processo evolutivo, diferentes grupos de 

microrganismos desenvolveram a capacidade de exercer funções básicas semelhantes (JIA; 

WHALEN, 2020), a maioria das funções metabólicas encontradas hoje no solo pode ser 

realizada por inúmeros táxons diferentes (LOUCA et al., 2018). Assim, funções consideradas 

comuns (como a ciclagem de fósforo de nitrogênio) são realizadas por uma ampla gama de 

microrganismos filogeneticamente distintos, enquanto funções raras (como a metanogênese e a 

metanotrofia) são realizadas por táxons especializados (JIA; WHALEN, 2020).  No presente 

estudo, não foram encontradas diferenças significativas de potenciais funções entre as 

diferentes áreas e profundidades, indicando que, apesar das diferenças pontuais na composição 

taxonômica, as funções potenciais estão presentes de forma semelhante nas comunidades de 

microrganismos do solo das três áreas devido, provavelmente, a uma alta redundância 

funcional. 
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7. CONCLUSÕES 

 

Os solos das três áreas e duas profundidades não diferem quanto a diversidade alfa, 

porém, a estrutura das comunidades microbianas é modulada pela diversidade beta.  

A composição das comunidades e a abundância relativa é semelhante para bactérias e 

fungos nos solos das três áreas. Porém, a abundância relativa de arqueias aumenta no gradiente 

Mata Atlântica-Cerrado, sendo maior nos solos da área de Cerrado. Ainda, nestes mesmos 

solos, a composição da comunidade de arqueias é distinta das demais áreas, com indivíduos 

pertencentes ao filo Thaumarchaeota sendo substituídos por organismos do filo Euryarchaeota. 

A estrutura das comunidades microbianas presentes nos solos das áreas de Mata 

Atlântica, ecótono e Cerrado é diferente e possui relação com fatores abióticos presentes no 

ambiente. Ainda, a comunidade de microrganismos do solo da área de Mata Atlântica é mais 

complexa e resiliente, principalmente do que a comunidade presente no solo da área de Cerrado. 
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Anexo A – Lista florística das espécies vegetais arbóreas encontradas na parcela considerada como de 

Mata Atlântica 

 

Tabela 1 – Lista florística contendo os indivíduos presente nas três parcelas onde os solos foram 

coletados. 

Família Espécie Vegetação 
Parcela de 

ocorrência 

Annonaceae Annona cacans Warm. MA ECO 

Annonaceae Xylopia aromatica (Lam.) Mart. CE CER 

Apocynaceae Aspidosperma tomentosum Mart. CE CER 

Araliaceae 
Schefflera vinosa (Cham. & Schltdl.) Frodin & 

Fiaschi 
CE CER, ECO 

Burseraceae Protium heptaphyllum (Aubl.) Marchand GEN MAT, ECO 

Calophyllaceae Kielmeyera coriacea Mart. CE CER 

Combretaceae Terminalia glabrescens Mart. CE 
MAT, CER, 

ECO 

Ebenaceae Diospyros hispida A.DC. CE CER 

Erythroxylaceae Erythroxylum subracemosum Turcz. GEN MAT 

Euphorbiaceae Actinostemon klotzschii (Didr.) Pax MA MAT, ECO 

Fabaceae Acosmium subelegans (Mohlenbr.) Yakovlev CE CER 

Fabaceae 
Anadenanthera peregrina var. falcata (Benth.) 

Altschul 
GEN CER 

Fabaceae Copaifera langsdorffii Desf. GEN MAT, ECO 

Fabaceae Machaerium acutifolium Vogel CE ECO 

Fabaceae Plathymenia reticulata Benth. CE MAT 

Lauraceae Ocotea corymbosa (Meisn.) Mez GEN CER 

Lauraceae Ocotea pulchella (Nees & Mart.) Mez CE CER, ECO 

Melastomataceae Miconia albicans (Sw.) Steud. CE CER 

Melastomataceae Miconia stenostachya DC. CE ECO 

Myrtaceae Myrcia guianensis (Aubl.) DC. GEN CER 

Myrtaceae Myrcia multiflora (Lam.) DC. GEN MAT, ECO 

Myrtaceae Myrcia venulosa DC. CE ECO 

Nyctaginaceae Guapira opposita (Vell.) Reitz GEN CER 

Ochnaceae Ouratea spectabilis (Mart. ex Engl.) Engl. CE CER 

Peraceae Pera glabrata (Schott) Poepp. ex Baill. GEN ECO 

Polygonaceae Coccoloba mollis Casar. GEN CER 
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Continuação 

Primulaceae Rapanea umbellata (Mart.) Mez GEN CER 

Rubiaceae 
Amaioua intermedia Mart. ex Schult. & 

Schult.f. 
GEN ECO 

Rubiaceae 
Coussarea hydrangeifolia (Benth.) Benth. & 

Hook.f. ex Müll.Arg. 
GEN 

MAT, CER, 

ECO 

Rubiaceae 
Faramea montevidensis (Cham. & Schltdl.) 

DC. 
GEN 

MAT, CER, 

ECO 

Rubiaceae Ixora gardneriana Benth. MA MAT, ECO 

Rubiaceae Rudgea jasminoides (Cham.) Müll.Arg. MA MAT, ECO 

Rubiaceae Rudgea viburnoides (Cham.) Benth. CE CER 

Siparunaceae Siparuna guianensis Aubl. GEN CER, ECO 

Styracaceae Styrax camporum Pohl CE CER 

Symplocaceae Symplocos pubescens Klotzsch ex Benth. CE CER 

Vochysiaceae Qualea cordata Spreng. CE ECO 

Vochysiaceae Qualea grandiflora Mart. CE CER 

Vochysiaceae Qualea multiflora Mart. CE CER 

Vochysiaceae Qualea parviflora Mart. CE CER 

Vochysiaceae Vochysia cinnamomea Pohl CE CER 

Vochysiaceae Vochysia tucanorum Mart. CE CER 

MA: espécie especialista de Mata Atlântica. CE: espécie especialista de Cerrado. GEN: espécie generalista. MAT: 

Parcela considerada como de Mata Atlântica. CER: Parcela considerada como de Cerrado. ECO: Parcela 

considerada como de transição entre Mata Atlântica e Cerrado. 

Fonte: autoria própria. 

 


