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RESUMO

Impacto da umidade do solo sobre a estrutura das comunidades bacterianas e 
sobre as atividades enzimáticas em solos da Caatinga e da Mata Atlântica

As comunidades microbianas regulam a ciclagem de nutrientes no solo. O 
impacto das mudanças climáticas sobre estàs poderia alterar a estrutura, a função e 
provocar um desequilíbrio dos nutrientes no ambiente. O principal objetivo desse 
trabalho foi estudar o impacto da umidade sobre a diversidade e atividades 
enzimáticas das comunidades bacterianas em solos dos biomas Caatinga e Mata 
Atlântica. Amostras de solo foram coletadas nos seguintes estados brasileiros: 
Bahia, Pernambuco e São Paulo totalizando quatro pontos de coleta, com um ponto 
em cada estado e dois pontos no estado de São Paulo. As amostras de solo dos 
"dois biomas, foram incubadas em microcosmos, com três ciclos de umidade (60 %- 
30 %, umidade relativa) e para/cada ciclo de umidade, foram construídas uma 
biblioteca metagenômica 16S rRNA Nas análises de alfa diversidade, foram 
caículados õs índices PD (diversidade filogenética baseado nos ramos da árvore 
filogenética) e Shannon. Para avaliar a beta diversidade foi utilizado o índice Bray- 
Curts (índice de similaridade baseado nos grupos dominantes) e a distância UniFrac. 
Simultaneamente, cada uma das amostras de cada tratamento foi analisada para as 
seguintes atividades enzimáticas: fosfatase ácida e alcalina, arilsulfatase, 
desidrogenase, celulase, amilase, urease e fitase. As análises estatísticas incluíram 
a correlação de Pearson entre as enzimas e as OTUs, AN OVA, LSD e Tukey 
(p<0,05). Os resultados aqui obtidos mostraram que os filos Acidobacteria, 
Proteobacteria e Chloroflexi foram mais abundantes nos solos da Mata Atlântica e 
Actinobacteria, Proteobacteria, Chloroflexi e Acidobacteria nos solos da Caatinga, 
considerando a característica em estudo do efeito adverso do estresse hídrico. As 
classes mais prevalentes na Mata Atlântica foram Acidobacteria, 
Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria e Gammaproteobacteria. Enquanto que 
para a Caatinga, as classes prevalentes foram Ktedonobacteria, Actinobacteria-6 e 
Betaproteobacteria. No que diz respeito ao estresse hídrico sobre as atividades 
enzimáticas, os dados demonstraram efeito significativo para todos os solos 
amostrados, exceto para a enzima fitase. Por correlação entre as OTUs e as 
enzimas observou-se que grupos específicos foram correlacionados positivamente 
com a atividade das enzimas e com C e N total nos solos estudados. Estes 
resultados indicam que as mudanças climáticas afetam a distribuição taxonômica 
das comunidades bacterianas e as funções enzimáticas.

Palavras-chave: Estresse hídrico; Atividade enzimática; Alterações climáticas;
Semiárido
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ABSTRACT

Impact of the soil humidity on structure of the bacterial communities and on
the enzymatic activities in soils of the Caatinga and Atlantic Forest

The microbial communities regulate the nutrient cycling in the soil. The impact 
of climate change on could alter the structure and function and cause an imbalance 
of nutrients in the environment. The main aim of this work was to study the impact of 
the soil humidity on diversity and enzymatic activities of bacterial communities in the 
soils of the Biosphere biomes of Caatinga and Atlantic Forest. Soil samples were 
collected in the following Brazilian states: Bahia, Pernambuco and Sao Paulo totaling 
four collection points, with a point in each state and two points in São Paulo. The 
soils samples of the two Biomes, were incubated in microcosms, with three humidity 
cycles (60% - 30% relative humidity) and for each humidity cycle, was constructed a 
16S rRNA metagenomic library. In the analyzes of alpha diversity, the PD indices 
were calculated (based on phylogenetic diversity branches of the phylogenetic tree) 
and Shannon and to test the beta diversity we used the Bray-Curts index (similarity 
index based on the dominant groups) and the distance UniFrac. Simultaneously, 
each soil sample of each treatment was analyzed for the following enzymatic 
activities: acid and alkaline phosphatase, arylsulfatase, dehydrogenase, cellulase, 
amylase, urease and phytase. Statistical analyzes included the Pearson correlation 
between enzymes and OTUs, ANOVA, LSD and Tukey (p < 0.05). The results herein 
obtained showed that the Phyla Acidobacteria, Proteobacteria and Chloroflexi were 
more abundant in the soils at Atlantic Forest, and Actinobacteria, Proteobacteria, 
Chloroflexi and Acidobacteria in the soils of Caatinga, considering the studied trait of 
the adverse effect of water stress. The most prevalent classes in the Atlantic Forest 
were Acidobacteria, Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria and 
Gammaproteobacteria. While for the Caatinga, the prevalent classes were 
Ktedonobacteria, Actinobacteria-6 and Betaproteobacteria. In regard to the hydric 
stress on the enzymatic activities, the data showed significant effects for all sampling 
soils, except for the enzyme phytase. By correlations between OTUs and enzymes it 
was observed that specific groups were positively correlated with the activity of the 
enzymes and carbon and total nitrogen in the studied soils. These results indicate 
that climate change affects the taxonomic distribution of bacterial communities and 
the enzymatic functions.

Keywords: Water stress; Enzymatic activity; Climate Change; Semiarid
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1 INTRODUÇÃO

As consequências do aumento da temperatura associados à concentração 

dos gases do efeito estufa podem trazer impactos para diversas regiões do planeta. 

No Brasil, 58 % da emissão de gases do efeito estufa tem sido resultado da ação 

antrópica, devido à mudança no uso da terra, como o desmatamento, atividades 

agrícolas e queima de combustíveis fósseis. As mudanças climáticas poderão 

intensificar os períodos de secas no semiárido nordestino, independente do que 

possa alterar nos níveis de precipitações, já seriam suficientes para causar maior 

evaporação dos recursos hídricos, além da redução da biodiversidade e impacto na 

produtividade agrícola. Para a região da Mata Atlântica é previsto a diminuição 

significativa nos índices pluviométricos para os próximos 100 anos, o que acarretará 

perda de até 65 % das espécies arbóreas.

Os micro-organismos, a partir da mineralização e da imobilização de 

nutrientes participam diretamente da ciclagem de nutrientes e contribuem para a 

manutenção do equilíbrio dinâmico entre a cobertura vegetal e os atributos físicos, 

químicos e biológicos do solo. A qualidade do solo é a capacidade do solo em 

sustentar a diversidade biológica, manter a qualidade ambiental e favorecer a saúde 

das plantas e dos animais. Neste contexto, os micro-organismos do solo, devido à 

sensibilidade às mudanças ambientais, podem ser utilizados como bioindicadores da 

qualidade do solo. Alterações no equilíbrio do ambiente edáfico pode alterar a taxa 

de decomposição da matéria orgânica e, consequentemente, a ciclagem de 

nutrientes. As enzimas do solo estão diretamente relacionadas ao processo de 

mineralização da matéria orgânica do solo e são sensíveis às oscilações ambientais. 

Desse modo, são utilizadas para avaliar os impactos de uma perturbação sobre as 

funções químicas, físicas e biológicas do solo. Os períodos anuais de ciclos de seca 

seguidos de períodos de chuva são tidos como estresse fisiológico, em que as 

comunidades microbianas devem possuir mecanismos para os tornarem tolerantes 

ao efeito da disponibilidade de água. O acesso aos nutrientes se torna limitado 

quando à medida que a espessura da película da água é reduzida pela seca, em 

contrapartida, quando a disponibilidade de água aumenta em decorrência da 

precipitação, provoca uma descarga rápida de nutrientes, aumentando o processo 

de mineralização no solo pela microbiota.
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Estudos realizados visando o efeito das alterações climáticas sobre a 

microbiota do solo demonstraram que a sazonalidade pode afetar as comunidades 

microbianas do solo. O aumento no teor da umidade do solo tende a diminuir a 

decomposição da matéria orgânica, pela baixa concentração de oxigênio no solo. 

Em contrapartida, quando há um baixo teor de umidade do solo, consequentemente, 

reduz a atividade microbiana através da mobilidade e do potencial de água 

intracelular. Assim, determinando a estrutura e os padrões de diversidade das 

comunidades microbianas, por meio da disponibilidade de nutrientes e mobilidade 

dos micro-organismos no solo. Dessa forma, este estudo teve por objetivo descrever 

como o impacto da umidade do solo relacionado às mudanças climáticas pode afetar 

a composição da comunidade bacteriana e as atividades enzimáticas em solos da 

Caatinga e da Mata Atlântica.
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2 DESENVOLVIMENTO

2.1 Revisão Bibliográfica

2.1.1 Aquecimento global

As mudanças climáticas globais são consequência do acúmulo de gases do 

efeito estufa (GEE) na atmosfera, tais como o dióxido de carbono (CO2), óxidos 

nitrosos (NOx) e metano (CH4). Segundo o Painel Intergovernamental sobre 

Mudanças Climáticas (INTERGOVERNMENTAL PANEL ON CLIMATE CHANGE - 

IPCC) a causa desse acúmulo é devido às atividades antropogênicas relacionadas à 

queima de combustíveis fósseis e o desmatamento de florestas tropicais 

(SOLOMON et al., 2007). Segundo estimativa do IPCC é de se esperar um 

aquecimento de 0,1 °C por década. O parecer para um cenário de baixa e alta 

emissão dos gases é de 1,8 °C e 4,0 °C, respectivamente.

O relato do aumento na emissão do dióxido de carbono, passou de 280 ppm 

(partes por milhão) para 379 ppm (partes por milhão), entre a Revolução Industrial e 

o ano de 2005. Para o gás metano, no mesmo ano, foram observados valores de 

1774 ppb (partes por bilhão), excedendo os valores registrados durante o início da 

década de 1990 (1732 ppb). A concentração dos óxidos nitrosos na atmosfera 

aumentou no mesmo período, de 270 para 319 ppb (IPCC, 2008).

Parte das emissões dos GEE ocorre em decorrência de práticas agrícolas, 

caracterizando esse setor como um dos responsáveis pelo aumento do efeito estufa. 

Estima-se que a agricultura seja responsável por 23 % das emissões de GEE de 

origem antropogênica (CERRI et al., 2004). Esse fato ocorre principalmente pelo 

desmatamento, mudança do uso da terra, cultivo de arroz irrigado, criação de 

ruminantes, uso de fertilizantes e pela decomposição da matéria orgânica do solo 

(MOS), promovida pelas práticas de preparo do solo (LAL et al., 1998; REICOSKY; 

LINDSTROM, 1993) O metano e o óxido nitroso são os principais gases emitidos 

pela agricultura, contribuindo com 15% e 6%, respectivamente, para o aumento da 

emissão desses gases. O cultivo de arroz irrigado, a pecuária doméstica e seus 

dejetos, assim como a queima de resíduos agrícolas promovem a liberação de 

metano (CH4) na atmosfera. Estima-se que 55% das emissões de metano causadas 

pelo homem são da agricultura e pecuária (IPCC, 1995).
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Este processo de modificação climática em escala global tem sérias 

implicações diretas e indiretas sobre os fatores abióticos (por exemplo, clima e solo) 

e em todos os níveis tróficos da biodiversidade (POUNDS et al., 2007). Linn e Doran 

(1984) observaram que em solos muito úmidos a atividade microbiana é limitada 

pela restrição de O2. Já Zanchi et al. (2002) mostraram que em condições de seca a 

atividade microbiana é afetada pela redução da solubilidade do carbono orgânico.

De forma bem simples, o aumento de temperatura induz a uma maior 

evapotranspiração, ou seja, reduz a quantidade de água no solo, mesmo que as 

chuvas não diminuam significativamente. Como consequência em longo prazo, este 

fator poderá desencadear a substituição de espécies dos biomas existentes hoje, 

por outras mais adaptadas a climas com uma menor disponibilidade hídrica. Por 

exemplo, as savanas viriam a substituir florestas, a caatinga as savanas e o semi- 

deserto a caatinga (NOBRE; ASSAD, 2005). Segundo o United Nations 

Environmental Programme (UNEP) a relação precipitação/evapotranspiração indica 

o índice de aridez, de modo que os valores entre 0,2 a 0,5 sugerem ambientes 

semiáridos com precipitação medial anual entre 200 a 800 mm (milímetros). Em 

contrapartida, para as regiões úmidas os valores dessa relação são superiores a 1 

com precipitação medial anual superior a 2000 mm. Muitas regiões do globo, além 

de já serem vulneráveis por sua grande variabilidade natural, podem sofrer com 

impactos em decorrência das alterações dos padrões climáticos (INSTITUTO 

NACIONAL DO SEMIÁRIDO - INSA, 2011). Os relatórios do GT1 e GT2 do IPCC 

relataram que até o final do século XXI, a disponibilidade de água poderá aumentar 

de 10 a 40 %, nas regiões tropicais, e reduzidas entre 10 a 30 % nas regiões áridas. 

É de se esperar uma contínua elevação da temperatura próxima a 4,0 °C no 

decorrer do século XXI.

O relatório do Clima no Brasil (PROBIO- GOF UK-INPE) relatou que a 

vegetação caatinga pode sofrer alterações tornando-se uma vegetação mais típica 

de zonas áridas, com predominância de cactáceas. Como consequência das 

mudanças do clima é de se esperar para a região do Nordeste brasileiro um 

acréscimo de 3,0 °C; a agricultura se tornaria inviável; o aumento da desertificação 

causaria diminuição; e por fim, o semiárido tornaria vulnerável a chuvas torrenciais, 

concentradas em um curto espaço de tempo, e a intensificação de dias secos 

consecutivos com ondas de calor decorrente do aumento na frequência de veranicos 

(MARENGO, 2010).
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Para as áreas com remanescentes de Mata Atlântica, as projeções mais 

otimistas e pessimistas do IPCC indicam um aumento de temperatura 2,0 °C ou 4,0 

°C, respectivamente. Esses aumentos são suficientes para reduzir a vegetação 

arbórea em 30 % ou 65 % até 2100, considerando as projeções otimistas e 

pessimistas, respectivamente (LOPES, 2013).

2.1.2 Região semiárida brasileira: bioma Caatinga

A região semiárida brasileira ou Caatinga ocupa aproximadamente 11 % do 

território brasileiro totalizando uma extensão territorial de 900,000 km2 (BRASIL, 

2012). Distribui-se pelos estados do Piauí, Ceará, Rio Grande do Norte, Paraíba, 

Pernambuco, Alagoas, Sergipe, Bahia e parte de Minas Gerais. Essa região 

apresenta uma grande riqueza de espécies endêmicas (SÁ; RICHÉ; FOTIUS, 2003).

O nome “caatinga” é de origem Tupi e significa “mata branca” ( “Kaa”= Mata, 

Floresta; “Tinga”= branca) referindo-se à paisagem esbranquiçada, devido ao 

aspecto das árvores sem folhas durante a estação seca. É um tipo de formação 

vegetal com características bem definidas, tais como: estrato arbóreo baixo (até 5 m 

de altura) arbustos e cactáceas As espécies vegetais possuem raízes por toda a 

superfície do solo, além de raízes profundas para absorver maior quantidade de 

água em grandes profundidades durante os rápidos períodos de chuva (GIULIETTI 

et al., 2006). A caatinga pode ser dividida em hiperxerófila e hipoxerófila.

A caatinga hiperxerófila possui solos relativamente rasos e representa a 

vegetação predominante de baixo a médio porte. As plantas são classificadas como 

decíduas com caráter xerófilo (típicas de regiões secas). A caatinga hipoxerófila 

ocupa predominantemente áreas de solos profundos e relevo plano. São formados 

em sua maioria por árvores de pequeno a médio porte com troncos retorcidos, 

vegetação herbácea e arbustos com espinhos (SÁ; RICHÉ; FOTIUS, 2003).

O clima da caatinga é caracterizado por longos períodos de seca devido à 

escassez de água, irregularidade espaço/temporal e longos períodos de estiagem. A 

pluviosidade média anual é igual ou inferior a 800 mm, distribuídas ao longo de três 

a cinco meses. A temperatura média varia entre 23 °C a 27 °C 

(SUPERINTENDÊNCIA DO DESENVOLVIMENTO DO NORDESTE - SUDENE), 

podendo chegar a valores maiores que 50°C na estação de verão. Caatinga é um 

dos mais vulneráveis biomas aos impactos das mudanças climáticas no território 

brasileiro. O aumento da temperatura global poderá causar um processo de
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desertificação da região semiárida (NOBRE, 2011). As reduções nos padrões de 

precipitação estão presentes na maioria dos modelos globais do IPCC para a região, 

consequentemente, o aumento da temperatura poderá alcançar um valor entre 3,0 

°C a 4,0 °C para a segunda metade do século XXI. Assim, causará uma redução 

entre 15 % a 20 % nas vazões do principal rio da região, o Rio São Francisco (IPCC 

AR4, 2007).

A ação antrópica tem intensificado as erosões e o aumento no déficit hídrico 

do solo, devido à perda da cobertura arbustiva (por pastagem, queima e/ou 

agricultura). A exposição do solo favorece a formação de uma crosta superficial 

decorrente do impacto direto das gotas de chuva, aumentando o escoamento e 

reduzindo a infiltração da água (GALINDO et al., 2007). Isso contribui para o 

processo de desertificação, que junto com as causas naturais, aumentam o processo 

de desertificação em até 60 % (BRASIL, 2004).

2.1.3 Bioma Mata Atlântica

A Mata Atlântica abrangia uma área em torno de 1.315.460 km2 ocupando 

dezessete estados brasileiros (Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Paraná, São 

Paulo, Goiás, Mato Grosso do Sul, Rio de Janeiro, Minas Gerais, Espírito Santo, 

Bahia, Alagoas, Sergipe, Paraíba, Pernambuco, Rio Grande do Norte, Ceará e 

Piauí). Atualmente, restam aproximadamente 12,5 % de floresta nativa bastante 

fragmentada, o que a torna uma das florestas mais ameaçadas do mundo. Todavia, 

é considerada a terceira maior formação florestal brasileira com enorme importância 

social e ambiental (VARJABEDIAN, 2010; SOS MATA ATLÂNTICA). O estado de 

São Paulo possuí cerca de 18 % da floresta remanescente no Brasil, que 

representam 8,3 % dos fragmentos do litoral e encostas da Serra do Mar e 83,6 % 

da vegetação nativa do estado.

A Mata Atlântica é considerada um hotspot da biodiversidade, incluindo 

muitas espécies endêmicas. Destacam-se a presença de 20 mil espécies de plantas, 

aproximadamente oito mil endêmicas; 270 espécies conhecidas de mamíferos (73 

endêmicas); 992 de pássaros; 197 de répteis; 372 de anfíbios; e 350 de peixes 

(METZGER, 2009; SOS MATA ATLÂNTICA) O clima na região litoral do estado de 

São Paulo é caracterizado por elevado índice pluviométrico, em média os valores 

variam entre 1.800 e 2.000 mm/ano, podendo alcançar até 4000 mm/ano e médias
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de temperaturas mínimas e máximas de 19 °C e 27 °C, respectivamente (MELO; 

MANTOVANI, 1994).

A exploração da Mata Atlântica começou com a chegada dos portugueses, 

interessados na extração da madeira do Pau-Brasil. Segundo dados do IBGE, a 

floresta apresenta alta densidade populacional e poios industriais, o que resulta na 

fragmentação do habitat e, a redução da sua área ao longo dos anos. Com a 

Constituição Federal de 1988, a Mata Atlântica junto com outros biomas brasileiros 

foi definida como patrimônio nacional, tendo seus espaços territoriais protegidos por 

meio das Unidades de Conservação.

Os solos da Mata Atlântica, em geral, possuem pH ácido, rasos, 

extremamente úmidos e pobres em nutrientes. Recebem pouca luz, devido ao 

estrato arbóreo denso e grande quantidade de matéria orgânica. Esse ambiente 

pode favorecer o crescimento de grupos microbianos decompositores como 

bactérias e fungos, com importante papel na disponibilização de nutrientes para as 

plantas (KINDEL; GARAY, 2002).

2.1.4 Micro-organismos

2.1.4.1 Micro-organismos do solo e adaptação às condições ambientais

Os micro-organismos desempenham importantes funções ecológicas no solo, 

tais como: na transformação e decomposição da matéria orgânica, na ciclagem de 

nutrientes (ciclos biogeoquímicos) e no fluxo de energia no solo (HERNANI, s.d ). 

Somam-se ainda o controle biológico de doenças e pragas, biorremediação de 

poluentes, degradação de agrotóxicos, associações micorrizicas entre fungos e 

plantas e a fixação biológica do nitrogênio (PARRA, 2002; MENDES; REIS, 2010).

Há diversos estudos sobre a diversidade microbiana em ambientes edáficos 

(PAULA, 2012; CARVALHO, 2012; KAVAMURA, 2012; SILVA, 2012). Rodrigues 

(2011) analisou as comunidades bacterianas em solos da Mata Atlântica, e 

encontraram maior abundância de Acidobacteria, Proteobacteria e Verrucomicrobia. 

Ferreira et al. (2014) estudaram comunidades bacterianas em solos da Caatinga e 

observaram uma maior presença dos filos Actinobacteria, Proteobacteria, 

Acidobacteria e Firmicutes.

A biomassa viva do solo é composta principalmente por fungos, bactérias e 

arqueias. As bactérias apresentam o grupo mais numeroso (MOREIRA; SIQUEIRA, 

2006). Essa diversidade é intimamente ligada à variabilidade genética e metabólica
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encontrada nesses grupos. Segundo Ranjard et al. (2010) e Blaine (1992) a 

abundância de bactérias e arqueias no solo varia de 10/ a 1010 células por grama de 

solo. Os organismos edáficos metabolicamente ativos estão concentrados nas 

primeiras camadas de solo, entre 1 a 30 cm de profundidade. Estes ocupam menos 

de 0,5 % do volume total do solo e menos de 10 % da matéria orgânica (ARAÚJO; 

MONTEIRO, 2007). As interações entre as espécies (por exemplo, mutualismo, 

competição e parasitismo) associadas a fatores ambientais (umidade, temperatura e 

pH) influenciam na população microbiana presente no solo (OLIVEIRA et al., 2009). 

Esses fatores levam as comunidades microbianas a se adaptarem rapidamente as 

variações nas condições ambientais, determinando as atividades que essas 

desempenharão no solo (KARAMAE et al., 2012). Segundo o mesmo autor os solos 

são quimicamente, fisicamente e biologicamente heterogêneos, proporcionando uma 

ampla gama de nichos para as comunidades microbianas.

Fitter et al. (2005), ao estudarem a biodiversidade, o fluxo de carbono e a 

resiliência do solo concluíram que a riqueza taxonômica é substancial para a 

resiliéncia das comunidades diante a mudanças externas, sendo que a microbiota é 

capaz de manter suas funções, mesmo quando sua estrutura é rapidamente 

alterada.

Kavamura et al. (2013a), estudaram comunidades bacterianas associadas a 

cactáceas da Caatinga, durante os períodos de chuva e seca e encontraram maior 

abundância de Gram-negativas no período chuvoso e de Gram-positivas no período 

de seca, formados por grupos de micro-organismos que possuem características 

fisiológicas de resistência aos períodos de seca e chuva. Frossard, et al. (2015), em 

um estudo no Deserto do Namib, concluíram que as estruturas das comunidades 

microbianas podem ser alteradas pelos sucessivos ciclos de umidade, e que as 

atividades dos micro-organismos do solo devem se adaptar as alterações de 

umidade, sugerindo redundância funcional das comunidades microbianas.

As respostas das comunidades microbianas às variações de seca e chuva 

são bastante complexas. Em regiões em que o período de seca é extremamente 

longo, a primeira precipitação pode estimular grupos da comunidade do solo de 

modo a aumentar a decomposição do C orgânico e a taxa de C02, (BRODIE et 

al.,2007; VARGAS et al., 2012). Em solos em que a disponibilidade de água é baixa, 

as comunidades microbianas detêm de mecanismos adaptados a essas condições e 

uma diminuição na atividade microbiana (PLACELLA et al., 2012). A resiliência faz
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com que as comunidades sob efeito de estresse hídrico alterem os grupos sem 

alterar suas funções (TAKETANI et al., 2014). Portanto, os micro-organismos são de 

grande importância para a manutenção do equilíbrio biológico e nutricional dos 

solos, pois podem ser capazes de se adaptar às condições ambientais decorrentes 

das mudanças climáticas.

2.1.4.2 Micro-organismos extremófilos

O termo “extremófilo” foi primeiramente empregado por MacElroy em 1974, 

para se referir a organismos que se desenvolvem em condições que poderiam ser 

letais a outros organismos. A maioria dos micro-organismos extremófilos está 

presente em dois grandes Domínios da vida, Bactéria e Archaea.

A variedade de ambientes nos quais esses organismos podem se proliferar é 

determinada por extremos de temperatura, salinidade, pH, radiação e baixa 

disponibilidade de água. Assim sendo, denominam-se os micro-organismos 

extremófilos os que sobrevivem a temperaturas maiores que 45 °C (termófilicos) e 

menores que 20 °C (psicrofílicos); pH elevado (alcalófitos) e pH baixo (acidófilo); alta 

concentração de sal, maiores que 20 % (halofílicos); os micro-organismos 

resistentes a radiação (SANTOS, 2001) e os que sobrevivem a baixa atividade de 

água (xerófilicos ou xerotolerantes). Os organismos xerofílicos sobrevivem somente 

em baixa atividade de água e os xerotolerantes são resistentes a essa condição 

(HOFFMANN, 2001). Segundo o mesmo autor o grupo pertencente ao Domínio 

Bactéria são os micro-organismos mais exigentes à disponibilidade de água no 

ambiente.

São poucos os estudos que buscam conhecer as comunidades de micro­

organismos extremófilos. Garrido et al. (2012) encontraram maior abundância dos 

filos Actinobacteria, Proteobacteria e Acidobacteria ao estudarem o solo da rizosfera 

de plantas de cactos do México. Kavamura et al. (2013a) estudaram a diversidade 

bacteriana na rizosfera de Cereus jamacaru, durante o período chuvoso e de seca. 

O filo que apresentou a maior frequência foi Proteobacteria nas amostras de solo do 

período chuvoso; e o filo Actinobacteria para as amostras de solo do período de 

seca. Bachar et al. (2010) observaram que em ambiente semiáridos o filo que mais 

se destacou foi Acidobacteria, no entanto quando estudaram ambientes áridos três 

grupos com maior abundância Cyanobacteria, Thermomicrobia, e Verrucomicrobia.
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Deste modo, os estudos das comunidades de micro-organismos extremófilos 

em ambientes secos são importantes, em que esses se encontram adaptados a 

condições que outros grupos microbianos não estão adaptados (altas temperaturas, 

radiação UV e baixa umidade). Tendo em vista as mudanças no clima, esses grupos 

provavelmente poderão sofrer alterações na sua estrutura e função em relação aos 

impactos da alteração da umidade no solo.

2.1.5 Atividade enzimática do solo

A atividade biológica no solo pode ser definida como toda reação bioquímica 

catalisada pelos organismos. As atividades enzimáticas estão relacionadas aos 

micro-organismos responsáveis por tal atividade. As enzimas participam da ciclagem 

de nutrientes ao catalisarem a mineralização de moléculas complexas em nutrientes 

que serão assimilados por outros organismos (TABATABAI, 1994).

As enzimas mais comumente analisadas estão envolvidas nos ciclos dos 

principais elementos do solo como C, N, P e S, tais como fosfatase, sulfatases, 

urease e desidrogenase. Essas enzimas têm sido utilizadas para entender os 

processos ecológicos envolvidos com alteração da comunidade vegetal e das 

características físicas, químicas e biológicas do solo (SALAZAR et al., 2011; 

VASCONCELLOS, 2012; ARAÚJO, 2007).

As fosfatases ácida e alcalina são responsáveis pela disponibilização de P 

para as plantas. São classificadas em ácidas ou alcalinas de acordo com a atividade 

ótima em pH ácido (6,5) e alcalino (11). A fosfatase alcalina é produzida 

basicamente por micro-organismos e a ácida tanto por micro-organismos quanto por 

plantas e outros organismos edáficos (TABATABAI, 1969).

O enxofre é disponibilizado para as plantas através da produção de 

sulfatases, enzima responsável pela liberação de sulfato no solo (S 0 4). Dentre as 

classes de sulfatase, a que é amplamente estudada é a arilsulfatase, responsável 

por 40 % a 70 % do enxofre total disponibilizado em muitos ambientes.

A desidrogenase ocorre apenas em células vivas estando relacionada com os 

processos que ocorrem na cadeia transportadora de elétrons. O papel dessa enzima 

está relacionado à oxidação da matéria orgânica do solo. Todavia, é sensível aos 

manejos sobre o solo, sendo adequada para avaliar mudanças na qualidade do solo. 

Porém pode ser utilizada como indicador da população microbiana viável do solo 

(CASIDA et al., 1964; MOREIRA; SIQUEIRA, 2006).
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A urease participa do ciclo do N, liberando N inorgânico. Catalisa a hidrólise 

da uréia liberando CO2 (gás carbônico) e NH3 (amónia) na natureza. É amplamente 

distribuída nos ambientes e foi detectada em micro-organismos, plantas e animais 

(D ICKetal., 1996).

2.1.6 Acesso a microbiota do solo- Técnicas moleculares para análise

O maior obstáculo encontrado por pesquisadores no estudo da biodiversidade 

do solo é que a maioria dos organismos não é identificável por taxonomia 

morfológica convencional. As técnicas dependentes de cultivo envolvem a 

identificação de bactérias e fungos através da obtenção de carbono e energia, as 

exigências nutricionais e meio de cultura para seu crescimento (KENNEDY, 1999). 

Todavia, essas técnicas fornecem informações limitadas sobre a microbiota, uma 

vez que aproximadamente, 99 % da microbiota do solo ainda não foram acessadas 

por métodos dependentes de cultivo.

Os avanços tecnológicos das técnicas moleculares facilitam o acesso à 

microbiota por métodos independentes de cultivo. Geralmente, as técnicas se 

baseiam no sequenciamento do DNA dos micro-organismos. A maioria dos estudos 

utilizam marcadores filogenéticos, como o gene 16S rRNA para procariotos e 18S 

rRNA pra eucariotos, para avaliar a diversidade taxonômica de um determinado 

ambiente (HE et al., 2008). O impulso para utilização dessas técnicas foi o 

desenvolvimento da técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction), que permite 

amplificar pequenas regiões de interesse do genoma (SAIKI et al., 1985).

Na última década, o estudo da microbiologia ambiental utilizando métodos 

independentes de cultivo permitiu o estabelecimento de estudo do metagenoma. 

Amostras do DNA ambiental são extraídas, amplificadas a região de interesse, por 

exemplo, o gene 16S rRNA para bactérias. Segundo Hubert et al. (2009) os 

organismos influenciam e são influenciados por fatores ambientais ao produzir 

compostos químicos resultantes de seu metabolismo. Mathur et al. (2007) estudou 

os efeitos de fatores abióticos sobre a diversidade filogenética de comunidades 

bacterianas em fontes termais. O autor utilizou o sequenciamento em larga escala 

do gene 16S rRNA para o estudo da diversidade bacteriana. Halsey (2012) observou 

através de diferentes técnicas moleculares a diversidade bacteriana associada a 

cogumelos da Mata Atlântica. Pacchioni (2010) comparou através da metagenômica 

amostras de solo de regiões da Mata Atlântica e Caatinga.
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Associada as esses estudos estão as ferramentas de bioinformática, 

combinando ciência da computação, informática, matemática, química, biologia e 

estatística para compreender a complexidade dos dados gerados no estudo da 

ecologia (MARTINS, 2009). Contudo, os pesquisadores têm a sua disposição 

bancos de dados para armazenar uma gama de volume de informação e algoritmos 

para manipular dados produzidos em larga escala (HAGEN, 2000).

2.2 Objetivos

Considerando o cenário de mudanças climáticas descritos anteriormente, este 

trabalho teve como objetivo estudar os impactos dos ciclos de umidade sobre a 

diversidade das comunidades bacterianas e sobre as atividades enzimáticas em 

microcosmos compostos por solos da Caatinga e da Mata Atlântica.

2.2.1 Objetivos específicos

• Avaliar os efeitos do ciclo de umidade sobre as comunidades de Bactéria,

• Avaliar a interação entre os ciclos de umidade e a atividade das enzimas 

fosfatase ácida e alcalina, arilsulfatase, desidrogenase, celulase, amilase, 

urease e fitase nos solos de Caatinga e Mata Atlântica.

• Encontrar relação entre os atributos microbiológicos e os grupos taxonômicos 

de acordo com o ciclo de umidade.

2.3 Material e Métodos

2.3.1 Área de estudo e coleta das amostras

Foram coletadas amostras de dois ecossistemas contrastantes no que tange 

a pluviosidade, a Caatinga e a Mata Atlântica. Sendo o primeiro com baixo índice 

pluviométrico e o segundo com alto. Os locais de coleta dos solos pertencentes ao 

bioma Caatinga estão situados nos Estados da Bahia (BA) e Pernambuco (PE); e ao 

bioma Mata Atlântica localizada no Estado de São Paulo (SP), totalizando quatro 

pontos de coleta (Figura 1).



Figura 1 - Mapa do Brasil com destaque para os Estados de Pernambuco, Bahia e São Paulo, onde 
estão ilustrados os pontos de coleta: (A) Petrolina- CEC, 09°23’36.67"S 40°24’44.89”W; 
(B) Mandacaru- CAM, 09°03’35”S 40°18’41.88”W; (C) Bertioga- MAB, 23°43’24.0”S 
46°01’51.3”W e (D) Cananéia- MAC, 24°53’24.0”S 47°50’39.0”W

Os dados relacionados às coletas, como coordenadas geográficas, 

precipitação e temperatura, podem ser observados na tabela 1. As amostras foram 

coletadas de 0 a 20 cm profundidade, armazenadas em sacos plásticos e 

transportadas para o Laboratório de Microbiologia Ambiental na Embrapa Meio 

Ambiente, Jaguariúna- São Paulo^Alíquotas de cada amostra foram separadas para 

análise molecular e mantidas em freezer a -80 °C. j

Tabela 1 - Localização geográfica dos pontos de coleta do bioma Caatinga realizada em abril/2014 e 
o bioma Mata Atlântica em novembro/2014. Os dados de precipitação e temperatura 
máxima e mínima são referentes à média mensal

Pontos de Coodenadas Precipitação Tem peratura Tem peratura
coleta S W (mm) minima (°C) máxima (°C)

Bertioga-SP 23°43'24.0" 46°01'51.3" 7,8 19,8 26,3
Cananéia-SP 24°53'24.0" 47°50'39.0" 6 19,8 28,4

CEC-PE 09°23’36,67’ 40°24'44,89" 1,7 19,5 31,3
Mandacaru-BA 09°03’35,62” 40°18’41,88" 1,6 19,6 31,4

Fonte: Climate-data.org

2.3.2 Montagem do experimento para avaliação dos ciclos de umidade

Para estudo comparativo de três ciclos de umidade (C1.60; C1.30; C2.60; 

C2.30; C3.60; C3.30), o experimento foi preparado em frascos de vidro de 

aproximadamente 200 ml_, autoclavados. Foram adicionados 50 g de solo coletados
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em diferentes regiões (MAB: Bertioga; MAC: Cananéia; CEC: Petrolina; CAM: 

Mandacaru) (Figura 2). Os solos foram corrigidos para umidade de 60 % pela adição 

de água destilada autoclavada, e incubados em estufa de cultura, modelo 002 CB 

(Fanem LTDA®) a 28°C. Após 14 dias, amostras do solo foram retiradas dos frascos 

do ciclo um, com 60 % de umidade e armazenadas em freezer para posterior 

extração do DNA total e alíquotas foram guardadas em geladeira para análise da 

atividade enzimática. Os frascos foram mantidos em estufa até atingir 30 % de 

umidade, permanecendo assim por 14 dias, sendo realizadas as mesmas análises 

acima. O mesmo procedimento foi mantido para os dois próximos ciclos.

Figura 2 - Esquema da montagem do experimento onde: (A) pesagem das amostras; (B) frasco de 
vidro contendo 50 g de solo: (C) repetições por ciclo/umidade; (D) experimento montado 
na estufa de cultura

2.3.3 Análise físicas e químicas das amostras de solo

A análise química dos solos (fósforo (P), enxofre (S), cálcio (Ca), Magnésio 

(Mg), potássio (K), acidez potencial (H+AI), soma de bases (SB), índice de saturação 

de bases (V), matéria orgânica (M.O) e pH) foram encaminhadas para o laboratório 

de análise de solo do Departamentos de Ciência do Solo (LSO) da Escola Superior 

de Agricultura “Luiz de Queiroz”- ESALQ/USP. O carbono e nitrogênio totais, foram 

analisados por analisador elementar LECO TruSpec CN após as amostras secadas 

e peineradas (em malha 100 mesh) (Tabela 3).
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A umidade do solo foi realizada de acordo com o protocolo ISO 11268-2, 

sendo calculada a diferença de 10 g de solo fresco e o seco após ficar exposto a 

105° por 24 horas. O cálculo foi determinado da seguinte forma:

CRA= PSU- PSS x100 

PSS

Onde: CRA- Capacidade de retenção de água; PSU- peso do solo úmido; 

PSS- peso do solo seco.

Tabela 2 - Atributos obtidos a partir de análises físico-química do solo para as quatro áreas de coleta 
na Caatinga e Mata Atlântica______________________

Variáveis MA-B MA-C CEC CAM
Química

PH 4,3 bc 4,2 c 4,5 b 6,1 a
M.O (g.dnrf3) 22 c 55 a 15 d 34 b
P (mg.dm'3) 14 5 5 13
S (mg.dm"3) 8 5 < 4 4
K (mmolc.dm'3) 2,3 1,1 1,7 2,2
Ca (mmolc.dm'3) 2 10 6 216
Mg (mmolc.dm 3) 2 7 < 1 43
H+AI (mmolc.dm'3) 47 88 16 13
SB (mmolc.dm'3) 6,3 18,1 8,7 261,2
CTC (mmolc.dm 3) 53,3 106,1 24,7 274,2
V (%)

Física
12 17 35 95

Umidade (%) 39,01 43,7 27,04 41,92

H+AI-acidez potencial; MO-matéria orgânica; CTC-capacidade 

de troca de cátions; SB-soma de bases; V- saturação por bases.



30

Tabela 3 - Carbono e nitrogênio total e relação C/N das quatro áreas de coleta nos três ciclos de 
umidade. Valores médios (n=3) e desvio padrão são apresentados______

C total (%) N total (%) Relação C/N
MA-B C1 60 2,28± 0,08 0,17± 0,00 12,7+ 0,56

MA-B C1 30 2,22± 0,05 0,16± 0,00 13,2± 0,51

MA-B C2 60 2,14± 0,19 0,15± 0,01 14,6+ 0,90

MA-B C2 30 2,33 ± 0,02 0,19± 0,02 11,9t 1,28

MA-B C3 60 2,53± 0,07 0,21 ±0,01 11,8± 0,39

MA-B C3 30 2,24± 0,02 0,17± 0,00 13,3± 0,58

MA-C C1 60 3,25+ 0,31 0,25+ 0,00 13,1± 1,36

MA-C C1 30 3,28± 0,21 0,22± 0,00 14,2± 0,92

MA-C C2 60 3,07± 0,06 0,25+ 0,03 12,3± 1,51

MA-C C2 30 3,15± 0,08 0,27± 0,00 11,4± 0,45

MA-C C3 60 3,20± 0,27 0,26± 0,01 12,0± 0,50

MA-C C3 30 3,61± 0,07 0,24± 0,02 14,8± 1,47

CEC C1 60 0,58+ 0,03 0,07± 0,00 7,7± 0,27

CEC C1 30 0,56± 0,03 0,06± 0,00 8,8± 0,34

CEC C2 60 0,57+ 0,00 0,07± 0,00 8,0± 0,69

CEC C2 30 0,57+ 0,01 0,06± 0,01 9,0± 1,64

CEC C3 60 0,57± 0,03 0,07+ 0,01 8,3± 1,29

CEC C3 30 0,52± 0,01 0,08± 0,00 6,5± 0,50

CAM C1 60 1,38± 0,06 0,13± 0,00 10,3± 0,13

CAM C1 30 1,31+ 0,02 0,12+0,00 10,5± 0,61

CAM C2 60 1,25+0,08 0,13+ 0,00 8,9± 0,92

CAM C2 30 1,26+0,02 0,14± 0,00 8,5± 0,04

CAM C3 60 1,31± 0,01 0,13± 0,00 9,5± 0,21

CAM C3 30 1,25± 0,07 0,13± 0,00 9,3+ 0,52

2.3.4 Extração de DNA metagenômico do solo

Para extração do DNA total do solo, utilizou-se o kit comercial Power Soil™ 

DNA Extraction Kit (MoBio, Laboratories, EUA), seguindo o protocolo fornecido pelo 

fabricante a partir de 0,25 g de solo. Para verificar a integridade e quantidade do 

DNA extraído, uma alíquota de 5 pL de DNA e 5 pL de GelRed (Biotium) + LB 

(loading buffer) foram submetidos à eletroforese em gel de agarose 1 % (p/v), sendo 

visível as bandas quando expostas a luz ultravioleta. O DNA restante foi 

armazenado no freezer (-80 °C) para as etapas posteriores.

2.3.5 Construção da biblioteca de amplicons do gene 16S rRNA de Bactéria

Para realizar o sequenciamento em larga escala do gene 16S rRNA das 

amostras, utilizou-se o forward primer A-967F (SOGIN, 2006) e sequencias de 

barcodes a extremidade 5’ dos iniciadores (Tabela 4). O reverse primer (WANG, 

2009) foi o mesmo utilizado em todas as bibliotecas. As reações de PCR 

(Polimerase Chain Reaction) foram amplificadas segundo protocolo de Sog in (2006) 

para um volume de 25 pL, água ultrapura (Milliq), 2,50 pL de Buffer 10 x, 2,50 mM 

de MgCl2, 0,50 mM de dNTP’s, 0,25 pmol/pl de reverse primer e 0,50 u/pL da Taq
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DNA polimerase, para o Mix, após serão adicionados 0,25 pmol/pL de barcode e 

0,50 pL do DNA das amostras. A reação foi realizada em termociclador 96 Well 

Thermal Cycler (Applied Biosystems), programado para o ciclo de 94 °C por 5 

minutos (desnaturação), seguido de 30 ciclos de 94 °C / 30 segundos 

(desnaturação); 55 °C/ 30 segundos (anelamento); 72 °C/ 1 minuto e 30 segundos 

(extensão), por fim a extensão final a 72 °C/ 5 minutos. Após a amplificação, a 

reação foi submetida a gel de agarose 1 %. Após a quantificação as amostras foram 

purificadas no E-Gel® SizeSelect™ 2% Agarose Gel (Life Technologies), utilizando 

como referencia o marcador 100 bp (pares de bases) DNA Ladder (100 a 1000 pb). 

Inicialmente foi feito um mix de 5 pL de cada amostra de DNA (Mata Atlântica, mix 

L1 e Caatinga, mix L2), e destas, 20 pL foram depositadas nos poços do E-Gel e ao 

final os mesmos 20 pL (amostra e água) foram coletados no tamanho entre 200/300 

pb. Em seguida, a purificação em barra magnética foi realizada adicionando 150 pL 

de AgencourtCH AMPure"® XP Reagent em cada amostra coletada , seguida da adição 

de etanol 70 % e 30 pL de Low TE, seguindo o protocolo lon Xpress™Plus gDNA 

Fragment Library Preparation User Guide.

Tabela 4 - Sequências dos primers e barcodes utilizados para amplificar a região 16S rRNA do 
domínio Bacteria

P rim er Sequência Sentido
A -967F CAACGCGAAGAACCTTACC fo rw a rd

Re\*erse p r im e r CCTCTCTA T GGGCA GTCGGT GA T CGT CRT CCCCRCCTTCC reverse
B arcode

GATCT; ATCAG, ACACT; AGCTA; CACAC; ACAGA; AGATG, CACTG, CAGAG,
CGCAG, CTGTQ GTGAG, TCATG. AGCAT; CAGCT; CATGT; CTGAT; CTGCA;
GATGA; TA CGC; ACTGC; GTCAC; CGTAC; TGCGT; CGACG, CTACT; TGACT;

1 a 72 GA CA G, ATGCT; TCGTC; TATAC; ACGAC; TGTAG, TCGAG. TAGTO, CGAGP. 
A T A C G  ACTCG, TCTGT; TCGCT; TACAT; GA CGT; CTCGT; CGTCT; TACTA; 

A C T A T ; AGTGT; ATAGT; A CGC A; ACGCA; A T A  TA; ATCGA; CAGTA; CGCGA; 
CTCTA; GTAGA; GTGTA; TAGCA; TCACA; TGATA; TGTCA; A CA TC; AGAGC; 

ATGTC; CGCTC; CTAGC; GACTC; GAGAC; GCTAC; GTATC; TGCAC; TGTGC

fo rw a rd

2.3.6 Quantificação e purificação do produto de PCR

Para os procedimentos seguintes foram utilizados as amostras de DNA obtida 

a partir da técnica de PCR (item 5.5). A quantificação foi realizada no aparelho 

Qubit& 2.0 Fluorometer (Invitrogen, Life Technologies), para obter a quantidade de 1 

pL de DNA na concentração pg/pL. Os amplicons foram misturados de maneira 

equimolar.
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2.3.7 Avaliação da comunidade microbiana por meio do sequenciamento

0  sequenciamento em larga escala foi realizado para estudar as 

comunidades bacterianas do solo através do gene que codifica o rRNA 16S 

ribossomal do domínio Bactéria. Para isso foi feito a reação de PCR, quantificação e 

purificação das amostras (itens 5.5; 5.6). O sequenciamento foi realizado através do 

equipamento lon torrent (Life Technologies), onde as amostras foram submetidas ao 

lon OneTouch 2, seguindo o protocolo lon PGM™ Template OT2 400 Kit 

disponibilizado pela Life Technologies. Após estas etapas, foi realizado o 

sequenciamento dos fragmentos das bibliotecas de amplicons nos chips lon 316™ 

por meio do kit lon PGM™ 400 sequencing kit em equipamento PGM lon Torrent 

para o sequenciamento.

2.3.8 Análise das sequências obtidas

As sequências obtidas do sequenciador PGM lon Torrent foram 

posteriormente limpas utilizando o software QIIME (Quantitative Insights Into 

Microbial Ecology), seguindo o protocolo 454 Overview Tutoriais, onde as amostras 

serão agrupadas em OTUs (Operational Taxonomic Unit), em nível de similaridade 

de 97 % a partir dos “barcodes”. Através de comandos específicos foram retiradas 

os primers, sequências de cloroplastos, mitocôndria e singletons. As chi meras foram 

identificadas por meio do software Mothur e retiradas em seguida pelo comando 

filter_fasta.py por meio do QIIME, resultando em sequências de 200 a 230 pb. Para 

cada OTU gerada, foram separadas sequências representativas de cada e feita as 

analises taxonômicas baseada nessas sequências, utilizando o método Uclust e o 

banco de dados do Greengenes. Foi gerado uma tabela de OTUs a partir do 

comando make_otu_table.py e a árvore filogenética a partir do comando rep_set.tre.

Os gráficos de barras para classificação taxonômica foram gerados a partir do 

comando summarize_taxa_through_plots.py, sendo os dados utilizados em nível de 

filo e classe no presente trabalho. As análise de a e /3 diversidade e comparações 

entre as bibliotecas serão realizadas pelos softwares Mothur (SCHLOSS et al., 2009) 

e Qiime (CAPORASO et al., 2010). As análises de abundância relativa foram 

realizadas com os grupos taxonômicos acima de 1 %. Foram calculados os índices 

de alfa diversidade (PD e Shannon) e análises de beta diversidade (índices de 

similaridade Bray-Curts e distância UmFrac).
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2.3.9 Atividade enzimática

2.3.9.1 Atividade da fosfatase ácida e alcalina

A atividade da fosfatase ácida foi avaliada pela metodologia proposta por 

Eivazi e Tabatabai (1969). O substrato para determinação da atividade da enzima 

fosfatase é o p-nitrofenil fosfato (PNP 0,05M). Pesou-se 1 g de solo em frascos de 

vidro de 50 mL e foram adicionado 4 mL de MUB pH 6.5 (para fosfatase ácida); pH

11 (fosfatase alcalina) e 1 mL da solução PNP em seguida, incubando em banho- 

maria a 37 °C por 1 hora. Após 1 hora, para interromper a atividade da enzima, 

adicionou-se 1 mL de cloreto de cálcio (CaCI2) (0.5M) e 4 mL de hidróxido de sódio 

(NaOH) (0.5M). Em seguida, filtrou-se a suspensão de solo em papel filtro Whatman 

n° 2. Para o controle foi realizado os passos anteriores, porém a adição do PNP foi 

após a incubação. A leitura foi feita em espectofotômetro a 420 nm (nanômetro) e a 

quantidade de p-nitrofenol foi determinada através da curva padrão de 0 , 10, 20, 30, 

40 e 50 pg de p-nitrofenol. A curva foi obtida diluindo 1 mL da solução padrão de p- 

nitrofenol em 100 mL de água destilada. Em seguida, foram pipetadas alíquotas de 

0, 1, 2, 3, 4 e 5 mL e ajustado para 5 mL com água. A atividade da enzima é 

produzida por hora por grama de solo (pg p-nitrofenol g"1 de solo seco h"1).

2.3.9.2 Atividade da arilsulfatase

A atividade da arilsulfatase foi determinada de acordo com a metodologia 

proposta por Tabatabai e Bremner (1970). O substrato para atividade da enzima 

arilsulfatase é o p-nitrofenil sulfato (PNS). Utilizou-se 1 g de solo adicionado a 

frascos de vidro de 50 mL junto a 4 mL de tampão acetato e 1 mL da solução PNS, 

incubando a 37 °C por 1 hora. A leitura em espectofotômetro a 410 nm.

2.3.9.3 Atividade da desidrogenase

A atividade da desidrogenase foi determinada de acordo com a metodologia 

proposta por Casida et al. (1964). O substrato para atividade da enzima 

desidrogenase é o cloreto de 2,3,5- trifeniltetrazol (TTC). Pesou-se 5 g de solo, 

adicionando 5 mL da solução de TCC. Para o controle não adicionou a solução de 

TCC. Incubou-se os frascos a 37 °C por 24 horas e após esse período foi adicionado 

10 mL de metanol. A solução de solo foi centrifugada por 10 minutos a 3400 rpm 

(rotação por minuto) e em seguida, a leitura foi feita a 485 nm. As concentrações de 

TPF (trifenil formazan) foram calculadas com auxílio de uma curva padrão com 0, 5,
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10, 20, 30 e 40 jjg ml-1 de TPF. Os resultados foram expressos em pg TPF g 1 de 

solo seco 24h'1.

2.3.9.4 Atividade da celulase e amilase

A atividade da celulase e amilase foi determinada de acordo com a 

metodologia proposta por Schinner; Mersi, 1990. O substrato para a atividade da 

enzima celulase é o CMC (Carboximetil celulose sódico) e para a enzima amilase é 

o amido. Foram feitas pesagens de 5 g de solo, adicionando 15 ml_ dos substratos 

acima de acordo com a enzima. Para a celulase, os frascos foram incubados a 50 °C 

e para amilase 37 °C por 24 horas. Após esse período as amostras foram 

centrifugadas e retirada 1 mL do sobrenadante, diluindo-o em 20 mL de água 

destilada. Em seguida 1 mL deste, foi transferido para tubo de ensaio e adicionado 1 

mL do reagente A, 1 mL do reagente B e mantido em banho fervente por 15 minutos. 

Após esfriar, 5 mL do reagente C foi adicionado e a amostra ficou em repouso por 60 

minutos até fazer a leitura a 690 nm. Para o controle a adição do CMC e do amido 

foi feita após a incubação em banho-maria por 24 horas. A curva padrão foi 

calculada a partir de 0, 0.1, 0.2, 0.3, 0.4, 0.5, 0.6, 0.7, 0.8, 0.9 e 1.0 mL de glicose 

monohidratada. Os cálculos das atividades enzimáticas se deram a partir da 

equação:

(C*v*f)/ (sw*dwt), onde:

C= concentração de glicose; 

v= volume da suspensão teste (30 mL); 

f= fator de diluição (20 mL); 

sw= peso do solo úmido (5 g); 

dwt= peso de 1 g de solo úmido.

Os resultados foram expressos em pg g‘1 dwt 24h"1.

2.3.9.5 Atividade da urease

A atividade da urease foi determinada através do método descrito por Tabatai 

e Bremner (1972). Foram pesados 5 g de solo em frascos de 100 mL e adicionaram- 

se 9 mL de tampão TRIS 50 mM e 1 mL de solução com uréia (200 mM), sendo 

incubados por 2 h a 37 °C. Após esse período foram adicionados 35 mL de cloreto 

de potássio com sulfato de prata (KCI -A g 2S 0 4) para que a reação fosse
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interrompida deixando os frascos por 5 minutos a temperatura ambiente, 

completando posteriormente para 40 mL de KCI -A g 2S 0 4. Para estimativa da 

amónia liberada, foram pipetados 20 mL da suspensão de solo em um frasco de 

destilação contendo 0,2 g MgO, determinando o N-NH4+ liberado pelo vapor da 

destilação através da titulação com H2S 0 4 (0.005 mol L'1). Para cada triplicata das 

amostras foi feita uma amostra controle, sendo que a uréia foi adicionada após a 

solução de KCI -A g 2S 0 4. A determinação da atividade da urease foi dada através da 

equação: ((V,-Vb) *50*70*FC) * (PSS*20)'1, onde:

Vt= volume da titulação do destilado 

Vb= volume da titulação do branco

Fc= fator de correlação obtido pela titulação da solução de H2SO4

50= volume total da suspensão

20= volume da suspensão utilizado para destilação

70= 1 mL de H2S 0 4é equivalente à 70 pg NH4-N

PSS= peso de solo seco (PS-PU)

Os resultados foram expressos em ug N-NH4 g"1 de solo seco h"1

2.3.9.6 Atividade da fitase

A atividade da fitase foi determinada através do método descrito por Ames 

(1966) e Chen et al. (2006). Pesou-se 0,1 g de solo em frascos de 50 mL e foram 

adicionados 5 mL solução de acetato de sódio (0.2M) contendo fitato de sódio (1M). 

As amostras foram incubadas por 1h a 37 °C. Após esse período, 0,5 mL de ácido 

tricloroacético (10 %) foram adicionados para parar a reação e centrifugadas por 5 

minutos a 10000 rpm. Transferiu-se 100 pL do sobrenadante e acrescentou 1 mL de 

água destilada e 0,4 do reagente de molibdato. As amostras ficaram em repouso em 

temperatura ambiente por 10 minutos, para a leitura em espectrofotômetro a 420 nm. 

Para o controle foi adicionado fitato de sódio após a adição de ácido tricloroacético. 

A curva padrão foi calculada a partir de 0, 0.4, 0.5, 0.6, 0.5, 0.6, 0.7, 0.8, 0.9, 1.0 e 

2.0 mg/mL de fosfato de potássio. Os resultados foram expressos em ug fitato g"1 de 

solo seco h '1.

2.3.9.7 Análises estatísticas

Para avaliar as diferenças entre os parâmetros microbiológicos dos sítios e 

tratamentos foram realizadas Análise de Variância (ANOVA), e os testes de medida
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LSD (p<0.05) e Tukey (p<0.05) e o teste de correlação de Pearson para verificar a 

relação entre as OTUs e as atividades enzimáticas. Utilizou-se para as análises 

estatísticas o aplicativo estatístico SAS 9.2 (SAS INSTITUTE, 1999).

2.4 Resultados e Discussão

2.4.1 Análise da riqueza e diversidade das comunidades bacterianas

A partir dos dados das comunidades bacterianas gerados pelo 

sequenciamento do gene 16S rRNA, estimou-se o valor máximo do número de 

sequências a partir da curva de rarefação. Assim, a riqueza da comunidade 

bacteriana foi verificada por meio de tal método ao nível de 97 % de similaridade. 

Também foram calculados os índices de alfa diversidade PD (phylogenetic diversity) 

e o índice de Shannon (H ’). Os valores referentes aos índices para cada tratamento 

foram submetidos á análise de variância (ANOVA), e as médias foram comparadas 

pelo teste LSD (p<0,05).

Os dados se equipararam em número de espécies resultando uma curva de 

rarefação ascendente para todas as bibliotecas, não atingindo o platô (Figura 3). 

Assim, os resultados indicam que o sequenciamento do gene 16S rRNA das 

amostras de solo, não amostrou completamente a riqueza de espécies, mas sim de 

forma semelhante e portanto foram comparadas. Tais curvas indicam, ainda, que é 

provável que a riqueza do bioma Caatinga seja maior que o de Mata Atlântica, por 

meio do total de sequências obtidas.

observed species: Sitio

Figu ra 3 - Curva de rarefação gerada do gene 16S rRNA das bibliotecas dos sítios Bertioga, 
Cananéia, Petrolina e Mandacaru
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0  índice para calcular a alfa diversidade PD é uma medida quantitativa da 

diversidade filogenética, baseado nos ramos da árvore filogenética (FAITH, 1992). 

Já o índice de Shannon considera a abundância relativa dos grupos dominantes 

para cada tratamento. Os cálculos resultam que quanto maior for o valor dos índices, 

maior é a diversidade da comunidade amostrada.

Os valores obtidos nos dois índices revelaram uma queda da diversidade 

bacteriana ao longo dos três ciclos de secagem-umedecimento (Figura 4). A partir do 

primeiro ciclo (C1.30), observou-se queda na diversidade bacteriana nos solos da 

Mata Atlântica, e no ciclo 2 (C2 60) uma diminuição na diversidade nos solos da 

Caatinga. Apenas a diversidade da comunidade de Bertioga mostrou um aumento 

no terceiro ciclo. Esses resultados indicam que a comunidade bacteriana dos sítios 

amostrados é sensível às mudanças de umidade ao longo do período de exposição.

A diversidade em um sistema biológico se baseia na riqueza e abundância 

dos organismos presentes em um ambiente. A riqueza representa o número de 

espécies diferentes, enquanto a abundância diz respeito a sua distribuição (MELO, 

2008). Pacchioni et al. (2014), que observaram uma maior riqueza bacteriana no 

solo da Caatinga em relação ao solo da Mata Atlântica Essa diferença na densidade 

populacional pode estar associada com características do solo, tais como o efeito da 

umidade e porosidade, proposto por Carson et al. (2010) ao estudarem a hipótese 

se o teor da água altera a comunidade bacteriana do solo. Concluíram que o 

potencial hídrico afeta a riqueza das comunidades, uma vez que a baixa 

concentração de água aumentou a riqueza bacteriana, em contrapartida, com 

aumento de água, observaram um decréscimo na riqueza de tal comunidade. Fierer 

et al (2003), mostraram que a resposta da comunidade bacteriana pode estar 

relacionada com as adaptações ao estresse hídrico ao longo do tempo. Esses 

autores estudaram o efeito de ciclos de secagem-umedecimento nas comunidades 

bacterianas de dois solos distintos, e observaram uma redução na riqueza com o 

aumento dos ciclos. Porém quando compararam a diversidade das comunidades, 

não foram verificadas mudanças significativas.

Barnard et al. (2013), mostraram que as comunidades microbianas 

apresentaram resiliência e são capazes de se adaptar as mudanças ambientais. 

Esses autores encontraram que em solos com ocorrência de mudanças sazonais, as 

comunidades bacterianas mudam significativamente quando expostas à seca, em
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seguida, retorna a composição pré-seca. O mesmo foi observado quando exposta a 

alta umidade.

Frossad et al. (2015), analisaram as comunidades bacteriana de solos do 

Deserto do Namib, quando submetidas a eventos de umedecimento. Eles 

observaram queda na diversidade bacteriana em solos mais úmidos. Concluíram 

que as comunidades alteram com a intensidade de umidade, ou seja, com a 

quantidade de água, ao invés da frequência de molhagem durante o período do 

experimento.

Entretanto, Kavamura et al. (2013) estudaram a comunidade bacteriana da 

rizosfera de plantas típicas da Caatinga, em duas estações distintas (chuva e seca) 

e relataram uma maior riqueza bacteriana no período de chuva. Concluíram que 

como essa comunidade é resistente aos eventos de chuva/seca, existe uma certa 

seleção de micro-organismos com mecanismos de tolerância eficazes.
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Figura 4 - Valores de diversidade, determinada pelo índice de PD (A) e Shannon (B) nos diferentes 
tratamentos dos sítios amostrados. O eixo X mostra os tratamentos, atribuídos aos sítios 
Bertioga (MAB), Cananéia (MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), atribuídos aos 
três ciclos sazonais e umidade O eixo Y indica os valores dos índices de diversidade e o 
desvio padrão. *, p< 0,05

Os dados das comunidades bacterianas dos sítios amostrados comparados a 

partir da análise de coordenadas principais (PCoA), gerados pelo software QIIME, 

em que a beta-diversidade foi essencial para o agrupamento dos tratamentos (Figura 

5). Com a análise obteve uma explicação de 40,0 % do total da variância amostrada 

dos sítios. Sendo que 20,0 %, 16,0 % e 4,0 % explicando na PC 1, 2 e 3, 

respectivamente. É importante notar essa porcentagem de variação indicada nos 

eixos, uma vez que o eixo vertical representa uma menor porcentagem do que o eixo
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horizontal. Com o gráfico obtido é possível observar que houve diferença entre os 

pontos de coleta, onde as estrutura da comunidade bacteriana nos tratamentos de 

Mata Atlântica mostraram uma maior aproximação, em vista que os pontos 

amostrados na Caatinga foram observados uma maior dissimilaridade nas 

comunidades bacterianas.

Figura 5 - Análise de Coordenadas Principais (PCoA) dos perfis das comunidades bacteriana dos 
tratamentos referentes ao quatro sítios amostrados. Bertioga (vermelho); Cananéia 
(Laranja); Petrolina (azul) e Mandacaru (verde)

No entanto, a análise mostrou que as comunidades bacterianas separam-se, 

com sobreposição, o que significa que a comunidade se distingue, mas 

compartilham de alguns grupos nos diferentes tratamentos.

O índice de similaridade para análise de beta-diversidade utilizado foi o Bray- 

Curtis e também, a distância UniFrac, os valores encontrados para cada tratamento 

foram submetidos á análise de variância (ANOVA) (p<0,05), e as médias foram 

comparadas pelo teste LSD. Essas duas análises permitiram a comparação entre a 

estrutura das comunidades bacterianas associadas aos tratamentos (Figura 6). Os 

valores calculados para Bray-Curtis, vão de 0 a 1, em que quanto mais próximo de 

zero, mais similar é a estrutura da comunidade. Contudo, quanto mais próximo de 

um, a comunidade se mostra dissimilar. Ambas as análise feitas indicam que há uma 

diferença significativa entre as estruturas das comunidades bacterianas nos 

tratamentos de Cananéia, Petrolina e Mandacaru. Resultados semelhantes foram 

observados no índice de similaridade Bray-Curtis e pela distancia UniFrac. Para 

Bertioga variou de 0,41 a 0,49 e 0,53 a 0,62 (p<0,05); Cananéia de 0,35 a 0,48 e
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0,54 a 0,57 (p<0,05); Petrolina de 0,34 a 0,42 e 53 a 0,57 (p<0,05) e Mandacaru de

0,38 a 0,77 e 0,54 a 0,66 (p<0,05) para o índice Bray-Curtis e distância UniFrac, 

respectivamente.

O índice de Bray-Curtis não considera que um mesmo grupo esteja presente 

em todas as amostras, mas é influenciado pelos grupos dominantes presentes na 

mesma (PINTO-COELHO, 2007). Já a distância UniFrac é baseada nos ramos da 

árvore filogenética compartilhada entre duas ou mais comunidades, resultando em 

ramos mais próximos, comunidades mais similares (SCHLOSS; HANDELSMAN, 

2005). Portanto, o solo de Bertioga apresentou comunidades mais similares em seus 

tratamentos, enquanto as amostras provenientes de Mandacaru apresentaram a 

maior distância de dissimilaridade, colaborando com o gráfico da PCoA.
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Figura 6 - Valores de beta-diversidade, determinada pelo índice Bray-Curtis (A) e distância UniFrac
(B) nos diferentes tratamentos dos sítios amostrados. O eixo X mostra os tratamentos, 
atribuídos aos sítios Bertioga (MAB), Cananéia (MAC), Petrolina (CEC) e Mandacarus 
(CAM) atribuídos aos três ciclos sazonais e umidade. O eixo Y indica os valores dos 
índices de diversidade e o desvio padrão. *, p< 0,05

2.4.2 Análise da comunidade bacteriana a partir do sequenciamento do gene 

16SrRNA

Com o intuito de conhecer sobre os grupos taxonômicos envolvidos nos ciclos 

de secagem-umedecimento e relacioná-los com as atividades enzimáticas foi feito o 

sequenciamento por lon Torrent. Foram acessadas 56.160 sequências, tamanho de 

200-230 pb (pares de base) da região V6 do gene 16S rRNA. Essas sequências 

foram agrupadas em OTUs, com similaridade de pelo menos 97 % Deste total, 14,4 

% foram não classificadas.
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As OTUs pertencentes ao Domínio Bactéria, enquadraram-se em 23 filos, 

sendo que destes, sete apresentaram abundância relativa maior que 1% para a 

maioria dos tratamentos. Os solos coletados na Mata Atlântica resultaram em 19.098 

OTUs para o sitio Bertioga e 17.805 para Cananéia. Para os sítios provenientes da 

Caatinga, os solos de Petrolina apresentaram 24.701 OTUs e Mandacaru, 18.996.

Os filos Proteobacteria, Acidobacteria e Verrucomicrobia, com 39,6 %, 34,2 % 

e 2,1 %, respectivamente foram mais abundantes nos solos de Mata Atlântica. Já 

Actinobacteria, Chloroflexi, Gemmatimonadetes e Firmicutes, com 35,8 %, 15,8 %, 

3,6 % e 2,0 % foram os filos predominantes da comunidade encontrada nos sítios da 

Caatinga (Figura 7). Aqueles membros pertencentes aos filos raros (<1%) 

compreenderam 18,0 %, 14,2 %, 15,3 % e 21,7 % das sequências resultantes dos 

solos de Bertioga, Cananéia, Petrolina e Mandacaru, respectivamente.

Embora o objetivo principal do trabalho fosse determinar os efeitos dos ciclos 

de umidade sobre a comunidade bacteriana, também avaliamos a diferença na 

composição taxonômica da comunidade dos dois biomas a fim de entender como a 

comunidade por ser afetada pelo estresse hídrico.

Existem relatos similares na literatura quanto à composição das comunidades 

bacterianas em solos da Caatinga e da Mata Atlântica. Recentemente, Pacchioni et 

al. (2014) observou os filos Proteobacteria e Acidobacteria com maior frequência nos 

solos da Mata Atlântica, e Actinobacteria e Bacteriodetes no da Caatinga. Faoro et 

al. (2010) ao estudar a diversidade de bactérias em solos da Mata Atlântica, 

encontrou como os grupos mais abundantes Acidobacteria, seguido de 

Proteobacteria, Gemmatimonadetes e Firmicutes. No mesmo ano, Bruce et al. 

(2010), analisando a comunidade bacteriana revelaram que os filos mais presentes 

no solo da Mata Atlântica foram Acidobacteria, Proteobacteria e Verrucomicrobia.

Os resultados encontrados referentes à Caatinga são reafirmados com 

estudos desenvolvidos anteriormente. Taketani et al. (2014) relataram a abundância 

dos filos Actinobacteria e Protobacteria, em amostras de solo da rizosfera. Assim 

como Ferreira (2014) ao analisar o solo de três plantas de Petrolina, encontrou a 

maior porcentagem de Actinobacteria, seguido de Proteobacteria e Firmicutes.
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A fim de discriminar a presença ou ausência de OTUs quando dispostos ao 

efeito dos ciclos de umidade, a partir da análise de correlação de Pearson, aquelas 

que apresentaram valores estatisticamente significativos p< 0,05 foram relacionadas 

ao efeito do ciclo de umidade e da umidade (Figura 7).

Quando analisados os efeitos da umidade sobre os grupos taxonômicos nos 

solos de Bertioga, o filo Acidobacteria apresentou um aumento na abundância 

relativa quando expostos a umidade relativa de 30 %, em contrapartida, o filo 

Proteobacteria apresentou uma diminuição na abundância relativa quando exposto a 

mesma umidade. Já em Cananéia observou-se maior porcentagem do filo 

Chloroflexi e Planctomycetes a 30 % de umidade. Assim como este também 

predominou nos solos de Petrolina, junto ao filo Actinobacteria que apresentou uma 

queda quando exposto a umidade do solo. Em Mandacaru foi inferido os filos 

Proteobacteria e Acidobacteria (Figura 7).
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O teor de umidade do solo pode resultar em consequências nas atividades da 

comunidade microbiana. Quando há ocorrência de chuvas, o alto teor de umidade 

tende a diminuir as taxas de decomposição da matéria orgânica, em resposta do 

baixo suprimento de oxigênio. Por sua vez, quando há um baixo teor de umidade, a 

atividade microbiana tende a diminuir por conta da redução de substratos solúveis e 

mobilidade microbiana. Essas mudanças no teor de umidade podem acarretar uma 

modificação da comunidade microbiana do solo, sugerindo que a umidade do solo 

pode influenciar os padrões de diversidade (ZHOU et al., 2002).

Os estudos voltados para o conhecimento da microbiota da Mata Atlântica 

mostram a presença do filo Acidobacteria, com dominância em todos os trabalhos 

citados. Acredita-se que esse grupo tenha um papel importante para a ciclagem de 

nutrientes no solo (LEE et al., 2008). O mesmo tem se encontrado com maior 

abundância em solos com pH ácido (SAIT et al., 2006). Integrantes desse filo têm o 

potencial de resistência à dessecação e ainda estão envolvidos na produção de 

biofilme (WARD et al., 2009). O solo da Mata Atlântica é sempre úmido, e 

geralmente apresenta pH ácido (SILVA et al., 2007), corroborando com os das 

amostras de Bertioga (pH 4.3; M .0.22 g dm'3) e Cananéia (pH 4.2; M.O. 55 g.dm'3), 

o que sugere a presença desse grupo, associado ao pH, a umidade e a presença de 

matéria orgânica, favorecendo os grupos de micro-organismos decompositores.

Da mesma forma, considerando a presença do grupo Actinobacteria nos solos 

onde a disponibilidade de água é menor, esse filo apresenta-se sendo 

frequentemente isolado em ambientes áridos e semiáridos (NIE et al., 2012), além 

de relatos de resistência a radiação ultravioleta (UV) (GTARI et al., 2012) e 

sobreviver a temperatura próxima a 80 °C (JAOUANI et al., 2012). Os esporos do 

gênero Streptomyces são capazes de germinar em condições ambientais de baixa 

umidade (ZVYAGINTSEV et al., 2007).

O filo Proteobacteria é descrito como o mais abundante em diversos 

ambientes (SAIT; JANSSEN, 2006). Possuem grande diversidade morfológica, 

fisiológica e metabólica. Além da grande importância de representantes desse grupo 

nos ciclos do C, N e S. A maioria dos seus representantes é mesófila, mas existem 

termófilos e psicrófilos. Metabolicamente encontram-se os quimiorganotróficos, 

quimiolitotróficos e fototróficos (KERSTERS et al., 2006; WOESE, 1990; SPAIN et 

al., 2009). Dentre as classes desse filo estão Alphaproteobacteria, 

Betaproteobacteria, Gammaproteobacteia e Deltaproteobacteria
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A abundância dos filos Proteobacteria, Acidobacteria, Chloroflexi, 

Actinobacteria e Planctomycetes foram claramente alteradas pelo efeito da umidade 

o que levou a alteração na abundância relativa desses grupos. As mudanças na 

umidade relativa do solo são estressantes para os micro-organismos, que por sua 

vez, precisam aumentar seu metabolismo para responder a essas alterações 

(PEDRAZ, 2015). Os padrões de disponibilidade de água provavelmente podem 

selecionar os micro-organismos indígenas com estratégias fisiológicas que os 

tornam tolerantes a falta ou excesso da disponibilidade de água no solo (STARK; 

FIRESTONE, 1995; BARNARD, 2013).

Em condições de seca, quando há adição de água, os grupos microbianos 

presentes no solo sofrem o efeito da mudança sazonal (PLACELLA et al., 2012). 

Tais autores estudaram o comportamento da comunidade bacteriana em solos da 

Califórnia, EUA e observaram que alguns grupos retomaram suas atividades em um 

tempo mais curto, como o filo Actinobacteria e Firmicutes (entre 1 a 24 horas), e o 

filo Proteobacteria, por exemplo, responderam em um período de 24 a 72 horas após 

o aumento na disponibilidade de água. Segundo Alam et al (2011) o filo 

Actinobacteria é capaz de sintetizar proteínas mais rápida quando comparado aos 

demais filos, podendo atribuir esse a um dos motivos de sua rápida resposta.

Barnard et al. (2015), relataram que em solos de ambientes secos, quando 

submetidos ao período de alta umidade a comunidade bacteriana presente se altera. 

Observaram que a abundância do filo Acidobacteria aumenta com a adição de água 

e do filo Actinobacteria diminui. Segundo os autores, isso se deve ao fato de alguns 

grupos bacterianos possuírem uma resposta metabólica mais rápida para se adaptar 

as mudanças ambientais.

De acordo com os dados observados nesse e em outros estudos, 

Actinobacteria, Acidobacteria e Proteobacteria são filos que sempre estão presentes 

quando se observam o impacto das alterações de umidade no solo, e que 

apresentam mecanismos capazes de se adaptar a períodos de seca e umidade. 

Entretanto, são necessários mais estudos para compreender tais mecanismos pelo 

qual esses filos estão presentes nos solos diante a essas mudanças no ambiente.

Analisando-se os quatorze filos (Figura 7) mais presentes nos quatro sítios 

estudados, cinco apresentaram classes com abundância relativa acima de 1 % 

(Figura 8). O filo Acidobacteria foi representado por cinco classes, em que nos solos 

da Mata Atlântica, encontram-se Acidobacteria (14,0 e 15, 2 %,) e Solibacteres (7,8
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e 5,5 %) para Bertioga e Cananéia, respectivamente. Para os sítios da Caatinga, às 

classes Solibacteres e Acidobacteria (3,9 e 2,4 %, para Petrolina), Acidobacteria-6, 

Chloracidobacteria e Solibacteres (6,6; 4,1; e 1,1 % para Mandacaru). O Filo 

Actinobacteria, quatro classes foram predominantes para todos os locais 

amostrados, com exceção da classe Rubrobacteria (1,1 e 18 %), presente apenas 

nos solos da Caatinga. As classes Actinobacteria (16,3; 15,9; 5,4 e 4,9 %), 

Thermoleophilia (0,6; 0,6; 12 e 4,9 %) e Acidimicrobiia (0,7; 0,5; 1,0 e 1,5 %) foram 

representadas para os quatro sítios amostrados, respectivamente. .As classes 

Anaerolineae e Ktedonobacteria (filo Chloroflexi) foram as mais abundantes nas 

amostras de Mata Atlântica. O sítio de Mandacaru apresentou três classes com 

abundancia acima de 1 %, TK10 (1,5 %); Chloroflexi (2,0 %) e Anaerolineae (3,0 %). 

Comparando-se o filo Proteobacteria, quatro classes foram predominantes nos solos 

dos dois biomas. Sendo as classes Alphaproteobacteria (11,7; 19,0; 5,9 e 7,1 %) e 

Betaproteobacteria (11,1; 10,1; 1,7 e 5,5 %) mais abundantes nos solos da Mata 

Atlântica. Além das classes Gammaproteobacteria (12,0; 10,7; 11,0 e 3,9 %) e 

Deltaproteobacteria (4,5; 3,7; 1,5 e 7,4 %).
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Figura 8 - Classes com abundância relativa acima de 1 % (maioria das amostras) para as médias 
obtidas nos tratamentos Bertioga (MB), Cananéia (MC), Petrolina (CEC) e Mandacaru 
(CAM)
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O efeito da umidade ao longo dos ciclos de umidade selecionou grupos 

taxonômicos semelhantes entre os solos da Mata Atlântica e entre os solos da 

Caatinga (Figura 9). As análises taxonômicas das OTUs, com efeito significativo dos 

ciclos de umidade relacionaram a estas classes como as principais presentes nos 

solos da Mata Atlântica, Gammaproteobacteria, Alphaproteobacteria e 

Betaproteobacteria, referentes ao filo Proteobacteria e a classe Acidobacteria, filo 

Acidobacteria. Para os solos da Caatinga, as classes mais predominantes foram 

Thermoleophilia, Chloracidobacteria, filo Firmicutes e Acidobacteria, do filo 

Acidobacteria. Além das classes pertencentes ao filo Chloroflexi, são 

Ktedonobacteria e Anaerolineae. O filo Proteobacteria foi representado pelas classes 

Gammaproteobacteria e Betaproteobacteria
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A análise metagenômica indicou a partir dos grupos taxonômicos que 

características do ambiente desempenharam um papel importante na determinação 

das comunidades microbianas. Portanto, as amostras de solo tendem a ser mais 

semelhantes quando analisadas de ambientes com características parecidas 

(TRINGE et a l„ 2005.; JEFFRIES et a l„ 2011). Nos solos da Mata Atlântica a 

cobertura vegetal e alta umidade podem ter selecionado a comunidade bacteriana,
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assim como, as condições de estresse causadas por altas temperaturas, UV e seca 

podem ter selecionado a comunidade da Caatinga.

2.4.3 Atividade enzimática

A qualidade do solo é definida como capacidade do solo em regular o fluxo de 

água e solutos, degradar e imobilizar compostos orgânicos e inorgânicos e atuar na 

ciclagem de nutrientes, além de manter a diversidade biológica (SEYBOLD et al., 

1998). Os micro-organismos são bioindicadores da qualidade do solo, à medida que 

sua atividade biológica é alterada por alguma resposta a mudanças que ocorrem no 

ambiente (ARAÚJO, 2007). A fim de entender o comportamento das atividades 

enzimáticas nos solos dos quatro sítios amostrados quando expostas aos ciclos de 

umidade, foram realizadas análises das atividades das seguintes enzimas: 

desidrogenase, fosfatase ácida e alcalina, arilsulfatase, celulase, amilase, fitase e 

urease.

Neste estudo, os atributos microbiológicos variaram de acordo com os sítios 

analisados e no decorrer dos tratamentos para efeito do estresse hídrico. 

Considerando as atividades da fosfatase ácida e alcalina, os valores diferiram 

significativamente entre os solos da Mata Atlântica e da Caatinga (p<0,05). Em 

relação ao efeito dos ciclos de umidade, observou-se uma oscilação entre os três 

ciclos (p<0,05) (Figura 10).

A atividade da fosfatase ácida apresentou uma correlação com a atividade 

das enzimas arilsulfatase e urease e com o C e N totais. Já a atividade da fosfatase 

alcalina apresentou correlação positiva com a desidrogenase, arilsulfatase, amilase, 

C e N totais e relação C/N (Tabela 5). As fosfatases são subdivididas em ácida e 

alcalina referente ao pH de atividade máxima dessas enzimas (TABATABAI, 1982). 

São enzimas produzidas por micro-organismos, como bactérias e fungos e estão 

diretamente relacionadas com a degradação de compostos orgânicos no solo. 

Assim, sofrem influência indireta do carbono e nitrogênio do solo, ao estimular a 

atividade dos micro-organismos (SALAZAR et al., 2011). Criquet et al. (2004) 

observaram uma correlação negativa entre a atividade da fosfatase ácida e a 

mudança na umidade relativa do solo e temperatura. Baldrian et al.(2008) relataram 

que a atividade das fosfatases ácida e alcalina são sensíveis a alterações sazonais, 

mostrando maior atividade no período de chuva.
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A atividade das enzimas foi influenciada pelos ciclos de secagem- 

umedecimento, indicando que essas alterações influenciam na atividade microbiana 

do solo. A entrada de água no solo pode interferir na decomposição da matéria 

orgânica (BERG, 2000) e consequentemente, pode afetar a atividade das enzimas, 

que são indicadores da qualidade do solo, por apresentarem alta sensibilidade a 

alterações no ambiente. Segundo Moreira e Siqueira (2006) a água, em conjunto 

com a temperatura, influencia na atividade enzimática, contribuindo para a atividade 

microbiana. Araújo (2003) mostrou em seu estudo que o aumento da umidade e 

nutrientes no solo no período do verão favoreceu a atividade dos micro-organismos. 

Segundo Moura et al. (2015) a sensibilidade da microbiota a mudanças do 

microclima está relacionada com a umidade do solo, sendo esse fator a causa das 

variações observadas em seu trabalho na contagem de fungos e bactérias do solo.
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Figura 10 - Valores de atividade de fosfatase ácida (A) e fosfatase alcalina (B) nos diferentes 
tratamentos Bertioga (MAB), Cananéia (MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), 
atribuídos aos três ciclos sazonais e umidade. Valores seguidos pela mesma letra não 
diferem entre si (Tukey p< 0,05)

A atividade da arilsulfatase separou significativamente os dois biomas, Mata 

Atlântica e Caatinga (p<0,05). O efeito dos ciclos de umidade foi observado 

principalmente nos solos da Mata Atlântica, onde o ciclo um diferiu dos demais ciclos 

(Figura 11). Essa enzima é produzida por micro-organismos e plantas, responsável 

pela mineralização do enxofre orgânico, e está presente praticamente nos solos de 

todas as regiões do mundo. A atividade da arilsulfatase é influenciada por fatores 

ambientais como pH, umidade e temperatura. A atividade máxima encontra-se entre
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20 °C e 40 °C e pela umidade relativa de 60 ou superior do solo (MOREIRA; 

SIQUEIRA, 2006). Neste sentido, características fisiológicas dos grupos microbianos 

no solo da Mata Atlântica podem estar relacionadas com a maior atividade da 

arilsulfatase em relação aos grupos microbianos encontrados no solo da Caatinga. 

Alguns trabalhos mostram a sensibilidade sazonal da atividade da arilsulfatase em 

diferentes solos, em que no pertodo /Ctrovoso a atividade é maior em relação ao 

período de seca (NOGUEIR^; MELO, 2003;JblLVA et al., 2012).

A arilsulfatase apresentou coccélação positiva com a desidrogenase, 

fosfatases, fitase, urease, C e N totais e relação C/N (Tabela 5). Segundo Nogueira 

et al. (2003) a atividade da arilsulfatase tende a aumentar quanto maior o teor de 

matéria orgânica na superfície do solo, devido esta fornecer o substrato da enzima, 

que são os ésteres de sulfato. Segundo Vong et al. (2004) a concentração de C e N 

no solo correlaciona-se com a biomassa microbiana. Sendo assim, a atividade da 

arilsulfatase é estimulada pela microbiota do solo a partir de maiores concentrações 

de N e C do solo.
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Figura 11 - Valores de atividade da arilsulfatase nos diferentes tratamentos Bertioga (MAB), Cananéia 
(MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), atribuídos aos três ciclos sazonais e 
umidade. Valores seguidos pela mesma letra não diferem entre si (Tukey p< 0,05)

Na análise da atividade da desidrogenase foi observada diferença significativa 

entre o solo de Mandacaru em relação aos outros três sítios (p<0,05). Além da
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diferença quanto aos três ciclos, principalmente para Mandacaru (Figura 12). Todos 

os ciclos de Mandacaru diferiram entre si, apresentando uma queda na atividade da 

desidrogenase. A atividade da desidrogenase apresentou correlação positiva com a 

fosfatase alcalina, arilsulfatase, amilase, urease, C e N totais e relação C/N, nos 

solos da Caatinga (Tabela 5).

Esta enzima está envolvida com a decomposição da matéria orgânica 

refletindo a atividade oxidativa total da microbiota do solo. Também está envolvida 

na geração de energia, através da cadeia de transporte de elétrons (MOREIRA; 

SIQUEIRA, 2006).

O aumento da atividade da desidrogenase tem sido relacionado com a 

umidade do solo (QUILCHANO; MARANÓN, 2002). A taxa de infiltração de água, 

aeração e diminuição da porosidade podem estar relacionadas com a diminuição na 

atividade da desidrogenase nos solos (TAN; CHANG; KABZEMS, 2008). 

Vasconcellos (2012) relatou uma correlação negativa da umidade do solo e 

microporosidade com a atividade da desidrogenase. O autor observou que durante o 

verão, ou chuvoso, a atividade dessa enzima diminuiu. Nos sítios da Caatinga, a 

menor incidência de chuvas provavelmente favoreceu a atividade da desidrogenase.
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Figura 12 - Valores de atividade da desidrogenase nos diferentes tratamentos Bertioga (MAB), 
Cananéia (MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), atribuídos aos três ciclos 
sazonais e umidade. Valores seguidos pela mesma letra não diferem entre si (Tukey p< 
0,05)
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As atividades da celulase e amilase mostraram diferenças significativas entre 

os tratamentos nos sítios estudados (Figura 13). Os solos da Mata Atlântica 

apresentaram baixa atividade enzimática em relação aos solos da Caatinga. Essas 

enzimas apresentaram correlação entre si (Tabela 5). Gréggio e Nahas (2007) 

analisaram a atividade de amilase e celulase durante diferentes meses do ano e 

observaram que a maior taxa da atividade enzimática se deu nos períodos em que a 

incidência de chuva era menor. No verão, os autores relataram queda na atividade 

das enzimas, período que a ocorrência de chuva foi maior.

A celulose é um polissacarídeo bastante abundante na serrapilheira, portanto 

as celulases são importantes na decomposição do material vegetal (STUSOVÁ et 

al., 2012). Nos solos úmidos, os fungos são os micro-organismos celulolíticos 

predominantes, ao passo que nos solos das regiões mais secas as bactérias são os 

principais decompositores. A diversidade microbiana e a atividade metabólica podem 

interferir na atividade dessas enzimas (CUNHA-SANTINO; BIANCHINI Jr., 2007).

Os solos da Mata Atlântica em geral são extremamente úmidos, devido ao 

estrato arbóreo denso em que o solo recebe pouca luz (KINDEL; GARAY, 2002), 

assim a umidade do solo provavelmente sofre poucas oscilações e 

consequentemente, a microbiota encontra-se adaptada a essas condições. Ao passo 

que na Caatinga, os solos são extremamente secos, com ocorrência de períodos 

chuvosos definidos (SUDENE). Esse fato pode estar relacionado com a alta 

atividade dessa enzima nos sítios da Caatinga. Quando há ocorrência de chuva, os 

micro-organismos que estavam inativos são favorecidos com respostas rápidas a 

alta disponibilidade de água e surgem a partir da atividade dessas enzimas.
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Figura 13 - Valores das atividades de celulase e amilase nos diferentes tratamentos Bertioga (MAB), 
Cananéia (MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), atribuídos aos três ciclos 
sazonais e umidade. Valores seguidos pela mesma letra não diferem entre si (Tukey p< 
0,05)

A atividade da urease apresentou diferença significativa entre os sítios, 

mostrando uma diferença entre os dois solos da Caatinga (p20,05). Os solos de 

Bertioga, Cananéia e Petrolina apresentaram um declínio após os três ciclos de 

umidade. Entretanto, em Mandacaru, as taxas da atividade da urease foram 

superiores ao final do terceiro ciclo (Figura 14). Foi observada uma correlação 

positiva da atividade da urease com a fosfatase ácida, desidrogenase, arilsulfatase, 

C e N totais e relação C/N (Tabela 5).

A urease pode ser produzida por plantas e micro-organismos (principalmente 

bactérias) e está diretamente relacionada ao ciclo do N, responsável por hidrolisar a 

uréia, liberando C 0 2e amónia no solo (MOREIRA; SIQUEIRA, 2006). Ciabotti (2013) 

observou uma correlação negativa entre a atividade da urease com a umidade do 

solo. O autor mostrou que a taxa na atividade da urease foi menor quanto maior foi o 

teor de umidade do solo. Porém, esses dados não foram semelhantes aos 

encontrados por Longo et al. (2005) que encontraram uma relação positiva entre a 

atividade da enzima e o teor de umidade do solo, de tal forma que nas épocas de 

alto teor de umidade a atividade da enzima urease foi maior.

A atividade da urease depende da umidade do solo (SOARES, 2011). Em 

solos secos a taxa de hidrólise da ureia é baixa, à medida que a umidade se eleva 

até alcançar 20 %, a hidrólise da ureia é alta e pouco se altera (BREMNER et a l.,
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1978). Além disso a elevação da temperatura e do pH do solo associados ao 

conteúdo de material orgânico, aumenta a atividade dessa enzima (SANTANA, 

2011). Sendo assim a atividade da urease provavelmente não sofreu tanta influencia 

da sazonalidade e sim de outros fatores físicos, químicos ou biológicos do solo. 

Neste sentido vários fatores como temperatura, pH e umidade podem estar 

associados a atividade dessa enzima no solo de Mandacaru.
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Figura 14 - Valores de atividade da urease nos diferentes tratamentos Bertioga (MAB), Cananéia 
(MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), atribuídos aos três ciclos sazonais e 
umidade. Valores seguidos pela mesma letra não diferem entre si (Tukey p< 0,05)

A atividade da fitase não apresentou diferença significativa entre os biomas 

Caatinga e Mata Atlântica. O ciclo um apresentou diferença significativa em relação 

aos demais ciclos (Figura 15). A atividade da fitase mostrou correlação positiva 

apenas com a arilsulfatase.

O fósforo orgânico representa cerca de 80 % do total de fósforo presentes no 

solo, sendo que aproximadamente 50 % estão na forma de fitato (HAYES et al., 

2000). Para esse ser utilizado pela planta é necessário que seja hidrolisado pela 

enzima fitase (SILVA, 2012). Segundo o autor, a presença de micro-organismos com 

atividade da enzima fitase extracelular eficiente pode ser muito baixo nos solos, uma 

vez que em seu experimento não foram capazes de disponibilizar altas 

concentrações de fósforo inorgânico.
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Figura 15 - Valores de atividade da fitase nos diferentes tratamentos Bertioga (MAB), Cananéia 
(MAC), Petrolina (CEC) e Mandacaru (CAM), atribuídos aos três ciclos sazonais e 
umidade. Valores seguidos pela mesma letra não diferem entre si (Tukey p< 0,05)

Tabela 5 - Coeficiente de correlação entre os atributos microbiológicos dos dois biomas estudados.
p<0,05 ___________________

D e s id ro g e n a s e F o s fa ta se  a c id a  F o s fa ta se  a tc a ln a Arilsu  Ifatase C e lu la s e  A m ilase F ita se U rease C N C*J

Mata A tlâ n t ic a 'C a a tin q a
D e s r iro g e n a s e n t  0.7* -O.f 0.56 -0.55 rs •"** 0,50 -0.3e rs 0.44 0.42 rs 0 55 -0,37/0.54 nr-0.55
F o s fa ta se  ácida -0*í9 ns na/O.M O  m -0 *3  OjOC o a t  3 ei 0.5. 0 .«
F o s fa la s e  a lc a lin a r,s 0.51 O»'0.04 TS 0 5 n t f  0.4« n* 0 .®
A r i  su lfa ta  se -0.51 rs 0.75. nr n*.0.55 ns 0 82 o.3e o s* n *  O * *

Celulase na 0 56 r a  -0.5i -0.3» -049 0L37 38 -0.3S rs
A m ila s e -0.27 -0.43 ns/0,41
U rea se •0.73/0,83 -0.57 0,8? na /  0.41

C O.S* 0 95 n e / 0.54
H -0.?3 C 39

2.4.4 Grupos taxonômicos e atributos microbiológicos

Considerando as OTUs relacionadas ao efeito dos ciclos de umidade e os 

atributos microbiológicos avaliados, foram realizadas análises de correlação de 

Pearson, para entender a correlação das atividades enzimáticas com a comunidade 

bacteriana (Tabela 6, 7 e 8).

A família Rubrobacteraceae apresentou correlação positiva com a atividade 

da desidrogenase e fosfatase ácida (r=0,77 e r=0,69, p< 0,05) no solo da Caatinga. 

Esta família é comumente encontrada no solo, constituída de linhagens termofílicas, 

halofílicas, resistente a radiação gama e a dessecação (DUARTE, 2010; 

ALBUQUERQUE, 2014). Ainda no filo Actinobacteria, a família Frankiaceae, 

apresentou correlação com as enzimas desidrogenase, fosfatase alcalina e relação
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C/N (r= 0,46, r=0,67 e r=0,75, p< 0,05). O gênero Frankia é encontrado 

principalmente associado simbioticamente com raízes de plantas (actinorrízicas), 

conduzindo a formação de estruturas nodulares onde ocorre a fixação biológica do 

N2 (ANDRADE, 2007).

A família Flavobacteriaceae apresentou correlação com a enzima 

desidrogenase, amilase e urease (r=0,78, r=0,53 e r=0,56 p< 0,05). Membros dessa 

família atuam diretamente na degradação de compostos da serrapilheira (NDAW, 

2007) degradando complexos ligno-celulolítico, consideradas fonte de energia para a 

comunidade microbiana (Mendonça; Loures, 1996). Há representantes dessa 

família, o gênero Flavobacterium descrito na literatura como um dos principais 

representantes do filo Bacteroidetes envolvido no ciclo do N, como fixadores de 

nitrogênio (GIRI; PATI, 2004) e participando do processo de desnitrificação 

(FIRESTONE, 1982). Esse gênero também foi reportado por Das, Lyla e Khan 

(2007) como solubilizadores de fosfato no solo.

O filo Proteobacteria foi o que apresentou o maior número de famílias 

correlacionadas com os atributos microbiológicos do solo. Na classe 

Betaproteobacteria, a família Alcaligenaceae apresentou correlação positiva com as 

enzimas desidrogenase, fosfatase alcalina, amilase e fitase e com o N total (r=0,76, 

r=0,54, r=0,73, r=0,53 e r=0,58, p< 0,05). Esse grupo detém de representantes que 

foram isoladas de raízes de plantas geralmente em solos alagados e ricos e matéria 

orgânica (DOBEREINER et al., 1995). Segundo o Bergey’s Manual (2001) são 

aeróbias, mas podem reduzir nitrito, e consideradas quimiorganotróficas. Segundo 

Castro (2013) a família Comamonadaceae, também pertencente à classe 

Betaproteobacteria, em seu estudo foi representante do solo nos períodos de seca e 

chuva. Villegas (2014) relatou a presença dessas bactérias no processo de 

compostagem, consumindo carboidratos facilmente degradáveis. Neste estudo, esse 

grupo apresentou correlação com as enzimas desidrogenase e amilase (r=0,79 e 

r=0,56, p< 0,05).

A classe Alphaproteobacteria foi representada pela família 

Sphingomonadaceae, que apresentou correlação com as enzimas desidrogenase, 

fosfatase alcalina e celulase (r=0,77, r=0,55 e r=0,53, p< 0,05). Esse grupo 

apresenta metabolismo quimiorganotrófico, são bactérias estritamente aeróbias. 

Encontradas amplamente distribuídos na natureza, sendo isoladas de diferentes 

habitats, como solo, aquáticos e a partir de raízes de plantas e são metabolicamente
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versáteis (BALKWILL et al., 2006). Assim como a família Rhodospirillaceae, também 

pertence à classe Alphaproteobacteria. Há relatos na literatura de espécies dessa 

família responsável pela oxidação de H2S resultando em sulfato sem a formação 

intermediária de enxofre elementar (PAULINO, 2006). O género Azospirillum  são 

comumente encontrados habitando raízes de plantas, colaborando com a sua 

nutrição, através da fixação biológica do nitrogénio ou produzindo hormônios 

vegetais (FLORES, 2015; MÜLLER, 2013, HUNGRIA, 2011). São bactérias 

promotoras de crescimento em planta, com capacidade de produzir ácidos 

orgânicos, que é o principal mecanismo para disponibilizar fósforo para as plantas 

(RODRIGUEZ, 2004). Essa família apresentou correlação positiva com as enzimas 

fosfatase ácida e celulase (r=0,77 e r=0,57, p< 0,05).

Hyphomicrobiaceae e Bradyrhizobiaceae (Alphaproteobacteria) são famílias 

pertencentes ao gênero Rhizobiales, conhecido por serem capazes de fixar 

nitrogênio em simbiose com as plantas, além de serem conhecidas como bactérias 

desnitrificantes (MADIGAN et al., 2010). Segundo estudos realizados por Henao 

(2010) a espécie Hyphomicrobium denitrificans pertencente à família 

Hyphomicrobiaceae foi associada ao processo de redução de sulfato. A família 

Hyphomicrobiaceae apresentou correlação positiva com a enzima arilsulfatase 

(r=0,63, p< 0,05) e a família Bradyrhizobiaceae com o C e N totais (n=0,50 e 

r=0,54,p< 0,05) no presente estudo.

A família Enterobacteriaceae são anaeróbios facultativos e 

quimiorganotróficos. Esse grupo apresentou correlação positiva com a fosfatase 

ácida e fitase (r=0,84 e r=0,53, p< 0,05). São ativas metabolicamente em uma faixa 

de temperatura de 25 a 30 °C (FELIPE, 2008). Gêneros pertencentes a essa família 

são conhecidos na literatura como solubilizadores de fosfato (SOUCHIE et al., 2005; 

SILVA-FILHO; VIDOR, 2000; KIM et al., 2003).
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Tabe la  6 - Coefic iente de correlação entre os grupos taxonômicos (filo e família) e atributos 
m icro biológicos (desidrogenase, fosfatase ácida e alcalina e arilsulfatase) nos quatro 
sítios analisados (Bertioga- MAB; Cananéia- MAC; Petrolina- CEC; Mandacaru- CAM). 
P< 0,05)

Atfibutps microhiolóqicos
Desidrogenase

Filo Fainilia

Acidobacteria

Chloroflexi

Solibacter aceae 
K oribact er aceae

_______________ Acidobacteriaceae
Frankiaceae 
My c obacte riac eae 
Gaiellaceae 
C onexibacteraceae 

Actinobacteria Rubrobacteraceae
Mic ro monos poraceae 
Psetidonocardiaceae 
Solirubrobacteraceae

_______________ Nocardioid aceae
Bacteroidetes Flavobacteriaceae

T hermoge mmatis porac eae 
R ha bd oc h lamy diac eae 

Nitrospirae N itrospiraceae
O xato b ac terac eae 
H y p ho m ic ro b iac ea e 
E nterobacteriaceae 
Alcaligenaceae 
Methy locy s taceae 
Sinobacteraceae 

Proteobacteria Bradyrhizobiaceae 
R hodos pir illac eae 
C oma mon ad ac eae 
Sphingomonadaceae  
B urk hold er iac eae 
Coxiellaceae 

_______________ Syntrophobacteraceae

-0.65/ -0.62/ 0.55/ ns

ns/0 51/ns/ns 
n s /n s /n s /0 46 
ns/-0.60/-0.49/ns

ns/ns !-0 5 4 /ns 
ns/nsí  0 77/-049  
rís /n s /-0.53/0 79 
ns/nsf-0  5 /ns 
ns/nslns,'-0.5è

0.78/ 0.57/ ns/ns 
-0 68 tost ns/ ns

0 56/ns/0.48/ns
-0 65'-0.62/nstns  
-0.60/ -0.51/nsí-0 63 
-0 62' -0.54/ 0 76/ ns
-0.63/ns/ns/ns

-0.55/ -0.58/ f^ /n s
ns!ns!ns!-0.53
ns/ 0,79/ 0,71/ 0.64
„s./ns/ns/O 77 
r .s /n s /0 J B 5 !r>s

Fosfatase ácida Fosfatase alcalina Arilsulfatase 
MAB/ MAC/CEC/CAM

0.48 Ins,‘ns/ns
ns/nsí 0.82/ns

-0,57/ns/ nslns 0 67/ns/nslns  
ns/ns/ns/0 68 ns/ns/ ns/ 0 52

ns/nsí  0,49/ns ns/ns/05/í/ns

ns/ns/ns/0 69 nsfnslnsl-0 58 
ns/ns/ ns/ 0.63

n s /n s /n s /0.74 ns/ns/ns/-0 58

ns/nS/-0 55/ns

n s /n s /n s /0.64

ns/ ns/ns/ 077 
nsias/nsi -079

ns/0.37/ns/ns

n s / n s !  ns/-0.75

ns/ns/ ns/ 0.80 

n s / n s !  ns/-0 61

ns/nsmsiO 55

nsfns/ns/-0 71 

ns/ns/nsf-OS 9
-0.71/-0.6/ns/ns

n s  /-0 ,5 4 /n s /n s  
n s /n s /n s /0  48 
n s / -0 .4 2 /-0 .77/ns

0 .63 /0  5 2 /n s /n s

0 51/0 54/ ns/ns

ns/ns /0.57/ns 
0.6/ ns/ns/ns

ns/-0,66/ns/ ns

ns/ns/ -0.58/ ns 
ns/ns/ns/058 
ns / ns/ns/0.55 _
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Tabela 7 - Coeficiente de correlação entre os grupos taxonômicos (filo e família) e atributos 
microbiológicos (celulase, amilase, Ãtase e urease) nos quatro sítios analisados 
(Bertioga- MAB; Cananéia- MAC; Petrolina- CEC; Mandacaru- CAM). p< 0,05

Atributos mictobiolóqicos
Celulase Amilase Fitase Urease

Filo Família MAB/ MAC/CEC/CAM
Solibactefaceae -0 56/-0 47- rs  .rs

Ackiobacteria Koribacteraceae 
Acktobacteriaceae 
Myc obacteriac eae 
Gaiellaceae 
C onexibacteraceae

0 5-'«s/0.56/*5

rs-' r,5‘ 0 67» ns 
ns: nsl -OASinS

ns -0.47/ ns/ns  
ns 0.5-1 ■ rs/rs  
rs 0 48 -s rs

0 69' nsi ns1 r,s

Actinobacteria R ubrobacteraceae 
Mtc romonos poraceae 
Ps etidonocard iaceae 
So lit u brobacter aceae 
Nocardioidaceae

ns/ ns: -0 57/ ns nslnst nsl -0 65
ns / f is ln s i  048 

ns/ns  rs; 0 52
Bacteroidetes Flavobacter iaceae 

T h er mogemmatis porac eae
nsl 0 53/ r s ln s n s l -0.52/nsíns 0 66' rs /  M l  ns 

-0 76/ r s /n s /  ns

Chloroflexi Ktsdonobacteraceae -0 47! ns/ns  rs -0,65/r s /n s l  rs
Rhabdochlamydiaceae 
Sphingobactef iaceae ns/-Q4SI'-S/ns

ns -0,58 /ns /ns  
ns-0 75'rs /-O 55

Firmicutes Bacillaceae -0 54in s /n s jn s -0.54/ rs/,rs.’ -0 74
Oxalobacter aceae ns! ní. -0 52/rs ■047/ 0 66/ns/ns ns in s i  0 72'ns
Hyphomic robiaceae rs. 0 SSmsins -0 68’ rs ir, s i  rs
E nterobacter iaceae ns/ns, ns ■ 055 nsl na/ -0 59/ns ns, 0 53: ns/ns -0 74I r s in s i  ns
AlcaBgenaceae nsl -0 53/0 73Ins ns/0 53/rtS/ ns
Methy locy staceae -0 55! rs ! r. s i  rs
Sinobactefaceae r .s ins* 0 58 -0 47 n s l««/0 62/-0 62 0 52 r .s lns ins

Proteobacteria Bradyrhizobiaceae 0 5' 051 nslns
R bodos p ir illac eae n s /0.571 ns/ns -0 77!rs /n s f  rs
C oma monad ac eae ns! -0.53/nstns rs: nsl 0 56> ns ns -0.73'rs rs
S p h ingornon ad aceae nsl ngl nsl 0.53
Burkholder iaceae ns ns l  0 77' rs
Beijerinckiaceae nsi ns/-0 54/ rs
E ntcxheonellaceae rsns.rtS.-Q58 rs. -s --S'050

Tabela 8 - Coeficiente de correlação entre os grupos taxonômicos (filo e família) e atributos 
microbiológicos (desidrogenase, fosfatase ácida e alcalina e arilsulfatase) ros quatro
sítios analisados (Bertioga- MAB; Cananéia- MAC; Petrolina- CEC; Mandacaru- CAM)
p< 0,05)

Atributos micro biologic os
C N C/N

Filo Familia MAB/ MAC/ CEC/ CAM

Acidobacteria Solibacteraceae
mb2424

ns 058 ns ns
ns ns ns 0 53

Frankiaceae -0 60 ns ns ns 0 75 ns rs ns

Actinobacteria Mycobacteriaceae
Conexibacteraceae
Micromonosporaceae

ns ns -0 52 ns 
ns. ns ns 0 53

ns ns nj/ -0 49

Firmicutes Alicy clobacillaceae
Oxalobacteraceae
Alcaligenaceae

ns ns 0 48 ns

r.s 0 58 ns ns
Proteobacteria Bradyrhizobiaceae

Rhodospirillaceae
Beijerinckiaceae

0 5 ns ns ns 

r,s ns -0 60 ns

0 54 ns. ns ns -0 46 ns ns ns 
ns ns nfl -0 51
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2.5 Conclusões/Considerações Finais

Os resultados apresentados no presente trabalho mostraram que a mudança 

ao longo dos ciclos de umidade inferiu alterações taxonômicas nas comunidades 

bacterianas e nas atividades das enzimas nos solos da Caatinga e da Mata 

Atlântica.

A composição taxonômica da comunidade bacteriana nos solos da Caatinga e 

da Mata Atlântica alterou significativamente com o efeito da umidade constatada 

pela análise da biblioteca gene 16S rRNA. A diferença entre a abundância relativa 

para os grupos taxonômicos em nível de filo (Acidobacteria, Proteobacteria e 

Chloroflexi para os solos da Mata Atlântica e Actinobacteria, Proteobacteria, 

Chloroflexi e Acidobacteria nos solos da Caatinga) e classe (Acidobacteria, 

Alphaproteobacteria, Betaproteobacteria e Gammaproteobacteria, para os solos da 

Mata Atlântica e Ktedonobacteria, Actinobacteria-6 e Betaproteobacteria, nos solos 

da Caatinga) foi observada entre os biomas. As atividades enzimáticas nos dois 

biomas, Caatinga e Mata Atlântica, mostraram alterações, quando expostas ao efeito 

do estresse hídrico. Os grupos taxonômicos pertencentes aos filos Acidobacteria, 

Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, Firmicutes e Proteobacteria podem estar 

envolvidos nos ciclos de nutrientes essenciais para a manutenção do solo.

Por fim, o aquecimento global previsto para os próximos anos pode alterar a 

comunidade microbiana do solo, considerando a estrutura e funcionalidade. É de 

fundamental importância que trabalhos como este continuem sendo desenvolvidos, 

para entender se essas comunidades conseguem se adaptar a essas mudanças 

ambientais e se a partir dessa mudança as atividades enzimáticas se manterão no 

solo.
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Anexo

Reagentes

Solução padrão de p- 
nitrofenil fosfato 

(PNP)

0,840 g de p-nitrofenil 
fosfato dissódico tetra- 
hidratado em 50 mL de 
tampão MUB (pH 6.5- 
fosfatase ácida; pH 11- 

alcalina)

Tampão MUB

12,1 g de Tris 
aminometano; 11,6 g de 
ácido maléico; 14 g de 
ácido cítrico e 6,3 g de 
ácido bórico em 1 L de 

água destilada destilada

Cloreto de Cálcio 0,5 
M

73,5 gde cloreto de 
cálcio em 1 L de água 

destilada
Hidróxido de sódio 

(NaOH) 0,5 M
20 g de NaOH em 1 L de 

água destilada
Solução padrão de p- 

nitrofenol
1 g de p-nitrofenol em 1 

L de água destilada
Solução de p- 

nitrofenol sulfato 
(PNS)

0,614 g em 50 mL de 
tampão acetato

Tampão acetato 0,5 
M, pH 5,8

68 g de acetato tri- 
hidratado em 700 mL de 
água destilada, adicionar 
1,70 mL de ácido acético 

glacial e completar o 
volume para 1 L de água 

destilada

Cloreto de 2,3,5- 
trifeniltetrazol (TCC)

1 g de TTC em 100 mL 
de água destilada

Trifenil formazan 
(TPF)

100 mg de TPF 100 mL 
de metanol

Solução de 
carboximetil celulose 

sódico (CMC)

7 g de CMC em 1 L de 
tampão acetato. Misturar 

por 2 h a 45 °C

Tampão acetato 2 M

164,08 g de acetato de 
sódio em 700 mL de 

água destilada. Ajustar 
pH para 5.5 com ácido 

acético e completar para 
1 L de água destilada

Solução amido 20 g de amido em 1 L de 
tampão acetato
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Reagente A

16 g de carbonato de 
sódio anidro 0,9 g de 

cianeto de potássio em 1 
L de água destilada

0,5 g de ferricianeto de
Reagente B potássio em 1 L de água

destilada

Reagente C

2,7 g de sulfato férrico 
amoniacal 12 H20); 1 g 

de dodecil sulfato de 
sódio; 4,2 mLde H2S04 
em 1 L de água destilada 

(50 °C)

Tampão TRIS 50 mM

6,1 g de TRIS em 700 
mL de água destilada. 

Ajustar pH para 9.0 com 
H2S04 e completar para 

1 L de água destilada

Uréia 200 mM 1,2 g de uréia em 100 
mL de tampão TRIS

Cloreto de potássio 
2,5 M com sulfato de 

prata 100 mg/L

100 mg de sulfato de 
prata em 700 mL de 

água destilada. Dissolver 
188 g de cloreto de 
potássio na solução 

aquecida e completar 
para 1 L e água destilada

Tampão acetato 0,2 
M

16,4 g de acetato de 
sódio em 1 L de água 

destilada

Fitato de sódio 0,888 g de fitato em 1 L 
de água destilada

Molibdato de amónia
25 g de molibdato em 

500 mL de água 
destilada
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