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Resumo: O estudo objetivou quantificar os genes 16S rDNA de bactérias e arqueas e 18S rDNA de fungos e atributos quimicos do solo,
sob diferentes sistemas integrados, bem como solo sob rotacdo soja/pastagem e mata nativa, avaliando suas diferencas na
Amazdnia meridional. Sistemas compostos pelas espécies florestais eucalipto e parica em linha simples, dupla e tripla, uma area
de mata nativa e um sistema de rotagao soja/pastagem foram avaliados, utilizando-se atributos quimicos e moleculares, sendo os
dados obtidos verificados pelo teste de Kruskal Wallis e anlise discriminante candnica. Os teores de pH, B H + Al, Mg e matéria
organica apresentaram diferencas significativas, influenciando a microbiota do solo. A abundancia da microbiota apresentou
diferencas significativas entre os sistemas avaliados. As bactérias (10°) mostraram-se mais abundantes do que arqueas (10°) e
fungos (108). A abundancia dos microrganismos é regulada e moldada de acordo com os diferentes sistemas de manejo do
solo, vegetacdo e arranjos em linhas dos sistemas integracdo lavoura-pecuaria-floresta. Os fungos apresentaram maior variacdo
entre os sisteras e a mata nativa, podendo servir de pardmetro de comparagdo de estabilidade e de condicdes ambientais. As
bactérias ndo se mostraram apropriadas para a comparacao de estabilidade e de condigdes ambientais dos sistemas estudados.

Palavras-chave: Integracio lavoura-pecuéria-floresta. PCR em tempo real. Gene 16S rDNA. Gene 18S rDNA.

Abstract: The objective of this study was to quantify the 16S rDNA genes of bacteria and archaea and the 18S rDNA genes of
fungi, and the soil chemical attributes under different integrated systems of cultivation, as well as soil under rotation
soybean/pasture and native forest, in order to evaluate their differences in the southern Amazon. Systems composed
of single, double, and triple eucalyptus and parica forest species, a native forest area, and a soybean/pasture rotation
system were evaluated using chemical and molecular soil attributes, and the data were evaluated by the Kruskal Wallis
test and canonical discriminant analysis. The pH, B H + Al, Mg and organic matter contents presented significant
differences, which influence the soil microbiota. The abundance of the microbiota showed significant differences
among the evaluated systems. Bacteria (10°) were more abundant than archaea (10°) and fungi (10%). The abundance
of microorganisms are regulated and shaped according to the different soil management systems, vegetation, and line
arrangements of the crop-livestock-forest integration systems. The fungi presented the greatest variation among the
systems and the native forest, serving as a parameter of comparison of stability and environmental conditions. Bacteria
did not prove adequate for the comparison of stability and environmental conditions of the studied systems.
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Quantificagdo da microbiota do solo sob diferentes sistemas integrados de producdo na Amazoénia meridional

INTRODUCAO

Localizado em clima tropical, o bioma Cerrado mato-grossense
faz transicio com o bioma amazdnico. Este ecdtono, no
estado de Mato Grosso, é marcado por uma reducio dréstica
em sua drea de cobertura vegetal original (Maracahipes et al.,
2011). O desmatamento nesta regido de transicdo ocorreu de
forma acelerada nos Ultimos anos, sendo a abertura de areas
para a criacdo de gado e o cultivo de soja apontados como
as principais causas do desmatamento (Hunke et al., 2015).

Com o aumento destas atividades antrdpicas, o uso
sustentavel dos recursos naturais, especialmente do solo e
da dgua, tem surgido como tema relevante, considerando
que a manutencio da qualidade desses recursos também é
essencial para o crescimento e o desenvolvimento de plantas
e também para a sustentabilidade dos sistemas agricolas
(Aratjo et al., 2010).

Aadocio de sistemas agroflorestais, como a integragdo
lavoura-pecuaria-floresta (iLPF), formada por espécies de
culturas diferentes e por componente animal, apresenta
maiores beneficios ecoldgicos e econdmicos ao ambiente
(Wang & Cao, 2011). O componente forrageiro, em conjunto
com as arvores e culturas agricolas, reativa o processo
funcional do solo, resultando em melhorias nas propriedades
fisicas, quimicas e bioldgicas do solo (Vanlauwe et al., 2010).

Plassart et al. (2008), ao avaliarem propriedades
microbioldgicas em sistema intensivo de lavoura, pastagem
permanente, pastagem com rotagao de culturas e pastagens
recém-estabelecidas, observaram que os diferentes manejos
do solo influenciaram na estrutura genética e na atividade da
comunidade microbiana. A drea sob pastagem permanente
aumentou a comunidade de bactérias e de fungos, sendo
as bactérias as mais afetadas. Os autores concluiram que o
manejo do solo esta associado a mudangas na comunidade
microbiana, e que a restauragdo de pastagens promove
impacto positivo na manutencao do estado funcional do solo.

Nos sistemas iLPF a oferta de matéria organica
do solo € continua, devido a presenca das arvores e das
plantas forrageiras, além dos dejetos animais dispostos

na area, que estimulam a diversidade da microbiota do

solo, reforcando a importancia de seu conhecimento na
avaliacdo da sustentabilidade ambiental (Loss et al., 2014).

Avancos no campo da ecologia molecular microbiana
tém permitido o acesso a informagdes sobre o grande
ndmero de microrganismos e sua diversidade funcional.
Essas técnicas baseiam-se na reagdo da polimerase
em cadeia (PCR) e na posterior andlise de fragmentos
especfificos do DNA ou do RNA das amostras de interesse
(Mendes et al., 2014).

Os genes ribossomais 16S rDNA e 18S rDNA
representam marcadores ecoldgicos conservados para
procariotos e eucariotos, respectivamente. Com base neles,
€ possivel descrever componentes estruturais da microbiota
do solo, pois sdo capazes de fornecer informagdes sobre
sequéncias do DNA ou do RNA extraido e amplificado a
partir de amostras-alvo (Laiz et al., 2011).

Atualmente, hd grande quantidade de ferramentas
moleculares que visam acessar a comunidade microbiana
do solo, como a PCR em tempo real (qQPCR), técnica muito
sensivel e usada paraaquantificagdo do gene-alvo emamostras
de solo, permitindo uma avaliagdo rdpida da abundancia de
grupos filogenéticos especificos de microrganismos (Fierer
et al., 2005). Embora essa técnica ndo permita acessar a
diversidade presente no ambiente, a gPCR é usada para
avaliar alteragdes ocorridas em grupos especificos sob
diferentes condigbes ambientais (Morales et al., 2010).

Fierer et al. (2005) utilizaram a qPCR a fim de avaliar
a estrutura da comunidade microbiana do solo em niveis
taxondmicos gerais e de quantificar a abundancia dos grupos
predominantes de bactérias e de fungos encontrados no
solo. Usando uma abordagem similar, Rousk et a/. (2010)
usaram a gPCR para determinar a abundancia relativa de
bactérias e de fungos em solos com variacdo de pH.

Considerando a relevancia da quantificacdo da
comunidade microbiana na avaliagdo de sistemas de
manejo do solo, o presente estudo objetivou quantificar
o nlmero de cépias dos genes 165 rDNA de bactérias e
arqueas e 18S rDNA de fungos, bem como os atributos
quimicos do solo sob diferentes sistemas de integracdo
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lavoura-pecuaria-floresta e do solo sob rotacdo soja/
pastagem e mata nativa, buscando avaliar as diferencas entre os
sistemas iLPF e sua sustentabilidade na Amazonia meridional.

MATERIAL E METODOS

AREA DE ESTUDO E AMOSTRAGEM DO SOLO

A drea de estudo estd localizada na Amazénia meridional,
no municipio de Nova Canad do Norte, estado do Mato
Grosso (Figura 1), na fazenda Nova Gamada (S 10° 33' 29"
W 55°57"11"). Adrea é caracterizada como transicdo entre
Cerrado e floresta amazonica, que possui uma unidade
de referéncia tecnoldgica (URT) da Empresa Brasileira de

N
S

2 (*)
Rio Branco ™~

| Legenda
® Capital estadual
Limite estadual
Limite Amazénia Legal
[ Limite bioma Amazénia
Hidrografia

Fonte de lmagens:’Mod’ig‘ Nasa.

Pesquisa Agropecudria (EMBRAPA). O solo da regido é do
tipo Latossolo Vermelho-Amarelo distréfico (LVAd) e o
relevo € suave ondulado (EMBRAPA, 2013). O clima, de
acordo com a classificacdo de Koppen, € do tipo Aw, com
precipitacio média anual de 1.505,1 mm e temperatura
média do ar de aproximadamente 23 °C (Agritempo, 2016).

No ano agricola de 2008/2009, nos meses
de dezembro e janeiro, foi estabelecida, nessa
fazenda, uma URT da EMBRAPA Agrossilvipastoril.
Essa area foi dividida com diferentes arranjos de
sistemas iLPF e com diferentes espécies florestais.
No momento da implantacdo dos sistemas iLPF o solo
da URT foi analisado quimicamente pela metodologia

fTocantins

SR S

Figura 1. Mapa dos estados que compdem a Amazdnia Legal, evidenciando a cidade de Nova Canad do Norte, Mato Grosso. Fonte:

adaptado de IMAZON (2017).
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de EMBRAPA (2011), e os resultados das caracteristicas
quimicas encontram-se na Tabela 1.

A partir dessa andlise, o solo foi adubado, sendo
que, entre os renques dos sistemas iLPF a adubagéo foi
feita visando atender as necessidades da cultura do arroz
(Oryza sativa G. Watt), a primeira implantada na area de
rotacdo. Nos renques, a adubacio foi reduzida, pois a
intencdo inicial era de que as espécies florestais implantadas
reciclassem os nutrientes do solo.

Nos trés primeiros anos, foi feita a rotacdo de
culturas entre os renques. No primeiro ano, a cultura
implantada foi a do arroz na segunda safra, junto com as
espécies florestais. No ano seguinte, a soja (Glycine max (L.)
Merr.) foi introduzida como cultura da primeira safra e, para
a segunda, foram utilizados o arroz e o feijdo (Phaseolus

vulgaris L.). No terceiro ano, a soja foi adotada mais uma
vez na primeira safra e, na segunda, o consércio milho
(Zea mays L.) + capim (Brachiaria ruziziensis R. Germ.
& C.M. Evrard). A partir de entdo, adotou-se o plantio
de capim para pastagem, permitindo, assim, a entrada do
componente animal nas dreas de integracao.

Amostras de solo foram coletadas em seis sistemas
iLPF com a presenca de eucalipto (Eucalyptus urograndis
W. Hill ex Maiden) e de paricé (Schizolobium amazonicum
Huber ex Ducke), configurados em linhas simples, duplas
e triplas. Duas dreas-controle foram selecionadas, uma
com caracteristicas de mata nativa e outra com um sistema
de rotacdo soja/pastagem (Tabela 2). O solo foi coletado
na profundidade de 0-20 cm, no final do perfodo chuvoso
(abril de 2013).

Tabela 1. Caracterizacdo quimica do solo na URT da EMBRAPA Agrossilvipastoril dos sistemas de integracdo lavoura-pecudria-floresta, na
profundidade de 0-0,20 m, seguindo metodologia da EMBRAPA (2011). Legendas: MO = matéria organica; SB = soma de bases; CTC

= capacidade de troca de cations; V = saturagdo por bases.

pH ca | M | A | HtA |« MO 8 | crc v
H,O cmol_dm- mg dm? gdm? cmol_dm-? %
53 13 | 06 | 02 | 60 44 | 539 20,6 559 | 619 40,1

Tabela 2. Descricdo dos sistemas de manejo do solo avaliados na URT da EMBRAPA, fazenda Nova Gamada, municipio de Nova Canaa

do Norte, Mato Grosso.

Sistemas

Caracteristicas

Linha simples de eucalipto (ES)
Linha simples parica (PS)

Faixa de 200 m de largura com povoamento de eucalipto (Eucalyptus urograndis) e parica
(Schizolobium amazonicum) em linhas Unicas de 250 m de comprimento, com distancia entre
plantas de 3 m e distancia entre subfaixas de 20 m, com plantio de soja (Glycine max) na safra, de
milho (Zea mays) na safrinha e de Brachiaria ruziziensis na entressafra, nas entrelinhas

Linha dupla de eucalipto (ED)
Linha dupla de parica (PD)

Faixa de 200 m de largura com povoamento de eucalipto (Eucalyptus urograndis) e parica
(Schizolobium amazonicum), distribuidos em subfaixas compostas por duas linhas de 250 m de
comprimento, separadas entre si por 3 m, com distancia entre plantas de 3 m e distancia entre

subfaixas de 20 m, com plantio de soja (Glycine max) na safra, de milho (Zea mays) na safrinha e de
Brachiaria ruziziensis na entressafra, nas entrelinhas

Linha tripla eucalipto (ET)
Linha tripla de parica (PT)

Faixa de 200 m de largura com povoamento de eucalipto (Eucalyptus urograndis) e parica
(Schizolobium amazonicum), distribuidos em subfaixas compostas por trés linhas de 250 m de
comprimento, separadas entre si por 3 m, com distancia entre plantas de 3 m e distancia entre
subfaixas de 20 m, com plantio de soja (Glycine max) na safra, de milho (Zea mays) na safrinha e de
Brachiaria ruziziensis na entressafra, nas entrelinhas

Rotagdo soja/pastagem (SP)

Area de mesmo tamanho dos sistemas iLPF com plantio de soja (Glycine max) na safra, de milho
(Zea mays) na safrinha e de Brachiaria ruziziensis na entressafra, em sistema de plantio direto

Mata nativa (MN)

Area com mata nativa caracteristica da regido

~—r

~—
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Os renques de cada configuracao de iLPF possufam
espacamento de 20 m entre si e cada arvore florestal
estava equidistante em 3 metros (Figura 2). Nos iLPF
o solo foi amostrado no sentido horizontal as espécies
florestais que compdem os sistemas, coletando-se em
sete pontos amostrais, sendo as amostras compostas
por quatro subamostras, com pontos amostrais a 10
m, 6 m e 3 m das arvores e abaixo do pé da planta
perene, totalizando 28 amostras por sistema integrado.
Nos sistemas rotacdo soja/pastagem e mata nativa,
foram delimitados quatro pontos amostrais aleatdrios,
sendo as amostras compostas por quatro subamostras.

EXTRACAO DO DNA DAS

AMOSTRAS DE SOLO

O DNA total do solo foi extraido de 0,25 g de amostras
de solo, em tréplicas, utilizando Power Soil DNA Isolation
kit (MoBio Laboratérios, Carlsbad, Canadd), seguindo
as recomendacdes do fabricante. Apds a extragdo, a
integridade e a qualidade do DNA foram avaliadas por
eletroforese em gel de agarose a 1% (w/v) com brometo de
etidio e visualizadas em luz ultravioleta, utilizando-se como
padrdo molecular 2 uL do marcador DNA Mass Ladder
(Invitrogen Life Technologies, Brasil). A concentracdo do DNA

extraido foi obtida em NanoDrop e o produto extraido foi
purificado com o gel Band Furification kit (GE Healthcare).

ABUNDANCIA DE BACTERIAS, ARQUEAS E
FUNGOS
A quantificacdo da comunidade microbiana foi feita no
equipamento Step One Plus (Applied Biosystems), utilizando
o sistema de deteccdo SYBR® Green. As amplificacdes
do gene 16S rDNA de bactérias foram feitas com os
primers U968F (GCAACGAGAACCTTA) e 1387R
(CGGTGTGTACAAGGCCCGGGAACG) (Heuer et al.,
1997). Parao gene 16S de arqueas, as amplificacdes foram feitas
com os primers ARC787f (ATTAGATACCCSBGTAGTCC) e
ARC1059R (GCCATGCACCWCCTCT) (Yuetal., 2005) e,
para o gene 18S de fungos, foram utilizados os primers EF4f
(GGAAGGG[G/AITGTATTTATTAG) e FUNGSr (GTAAAA
GTC CTG GTT CCC) (Van Elsas et al., 2000) (Tabela 3).
Todas as reacdes tinham um volume total de 10 L,
sendo 5 uL de Maxima SYBR Green/ROX gPCR Master
Mix (2X) (Thermo Scientific), 1 uL de cada primer (5 pmol),
2 UL de 4gua e 1 uL do DNA. Para cada um dos genes
avaliados, foi construida uma curva padrio de clones de
microrganismos conhecidos, para quantificacio do nimero
de copias, usando diluicio seriada de 10* a 10°.

. 200 m R . 200 m L 200 m R

< » < » < »
4% 20m * 20 m * A 20m * ok 20 m * % A % x % )0m * * * Q0m * * *
* * * * ok * ok * ok * ok k * ok ok * ok k

* * * * % * ok * ok * ok k * ok ok * ok ok

* * * * % * ok * ok * ok ok * ok k * ok ok

* * * *  * * ok * ok * ok ok * ok ok * ok ok

* * * *  * * ok * ok * ok ok * ok k * ok k

E * * * g * % * ok * ok <§ * ok k * ok ok * ok ok
UN1 * * * UN7 * % * * *  * :-Q * kx  * * kx  * * kx  *
* * * * ok * ok * ok * ok ok * ok ok * ok ok
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Figura 2. Croqui com a disposicao dos tratamentos dos sistemas de integragdo lavoura-pecudria-floresta (iLPF), com a presenca de eucalipto
(Eucalyptus urograndis) e parica (Schizolobium amazonicum), configurados em linha simples, pares de linhas e trios de linhas, instalados na
fazenda Nova Gamada, municipio de Nova Canai do Norte, Mato Grosso, Brasil.
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Tabela 3. Condi¢bes de corrida dos primers utilizados para a amplificacdo dos genes 16S rDNA de bactéria, arqueas e 18S rDNA de fungos.

Primers frzznr;irrﬁg (dpob) Condigdes de corrida Referéncia
U968f e 1387r 419 95 °C-10 min; 40 ciclos, 94 °C-15s, 56 °C-30se 72°C-45s | Heueret al. (1997)
ARC787f e ARC1059r 273 95 °C-10 min; 40 ciclos, 95 °C-15's, 57 °C-20se 72 °C-30s Yu et al. (2005)
EF4f e FUNGSr 530 95 °C-5 min; 40 ciclos, 95 °C-15's, 51°C-30s e 72 °C-1 min | Van Elsas et al. (2000)

CARACTERIZACAO QUIMICA DO SOLO

As caracterfsticas quimicas (pH, Ca, Mg, Al, H + Al
P K e matéria organica) do solo foram realizadas no
Laboratério de Quimica do Solo e Planta da EMBRAPA
Agrossilvipastoril. O pH foi determinado em agua; os
nutrientes Ca, Mg e Al foram extraidos por KCl; e o Mg,
determinado por titulometria. A acidez potencial (H +
Al) foi extraida de solugdo de acetato de célcio e titulada
com solucdo de NaOH 0,1 N. P e K foram extraidos
com solugdo de Mehlich 1, sendo P determinado
por fotocolorimetria e K por fotometria de emissio
de chama. A matéria organica (MO) foi extraida por
solucdo de dicromato de potéssio e acido sulfdrico,
sendo titulada com sulfato ferroso amoniacal 0,5 N
(EMBRAPA, 2011).

ANALISE ESTATISTICA

Os dados da gPCR foram obtidos pelo StepOne Software
2.2.2 (Applied Biosystems), sendo exportados deste para
o programa Excel (Microsoft), onde foram calculados as
quantidades de copias dos genes para cada grama de solo
secoeoerro padrdo, gerado pelamédia das trés repeticdes.

Visando comparagdes multiplas da abundancia de
bactérias, de arqueas e de fungos do solo e dos atributos
quimicos do solo entre os diferentes sistemas de manejos
avaliados, os resultados foram submetidos ao teste ndo
paramétrico de Kruskal-Wallis, uma vez que os dados nao
possufam normalidade.

Para avaliar a existéncia de diferencas significativas
entre os sistemas adotados e a abundancia de bactérias,
arqueas e fungos do solo, foi utilizada a anélise de variancia
multivariada (MANOVA). Os dados foram submetidos a

analise discriminante candnica (ADC) com o teste Lambda
de Wilks e foram analisados com auxilio do pacote
estatistico R® (R Core Team, 2017).

RESULTADOS E DISCUSSAO

ABUNDANCIA DE BACTERIAS, DE ARQUEAS E
DE FUNGOS

A quantificacdo do nimero de cdpias das comunidades-
alvo em amostras de solo sob diferentes sistemas de
manejo, por meio da qPCR, apresentou eficiéncia (E) de
100%, e os valores de regressao logarftmica (R?) foram
de 0,99 para bactérias e arqueas e de 0,98 para fungos.

Considerando os sistemas iLPF e suas configuragdes
em linhas simples, dupla e tripla, nota-se variacao entre
a abundancia de bactérias, de arqueas e de fungos dos
solos analisados. A abundancia de bactérias e de arqueas
seguiu 0 mesmo padrio, tendo maior variabilidade entre
os sistemas iLPF em linha simples (Figura 3).

As bactérias apresentaram nimero de cdpias que
variaram de 4,0.10° por grama de solo seco no sistema com
eucalipto duplo (ED) a 1,1.10° no sistema soja/pastagem
(SP) (Figura 3A). Para as arqueas, esses valores estiveram
entre 1,4.10° cdpias por grama de solo seco™no sistema
com eucalipto duplo (ED) a 3,6.10° e 3,4.10° cdpias
por grama de solo seco, respectivamente, nos sistemas
com eucalipto simples (ES) e triplo (ET) (Figura 3B). Os
fungos mostraram um comportamento diferenciado das
bactérias e das arqueas, tendo maior variacao entre os
sistemas iLPF em linha tripla de parica (3,4.10° copias
por grama de solo seco™) e de soja/pastagem (SP),
com 1,7.10° cépias por grama de solo seco (Figura 3C).
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Com relagdo as cépias dos genes 16S rDNA das
bactérias, observou-se apenas uma diferenca estatistica
entre os nimeros verificados no sistema soja/pastagem (SP),
superior ao encontrado no sistema contendo eucalipto duplo
(ED), matanativa(MN), parica simples (PS) e duplo (PD) (Figura
3A), com os demais sistemas (ES, ET e PT) apresentando
quantidades de cépias intermedidrias, sem diferenciacdo
significativa entre eles e esses sistemas mencionados.

O sistema contendo eucalipto duplo também foi o
que apresentou menores quantidades de cdpias de 16S
rDNA de arqueas, mas, nesse caso, ndo se diferenciou
da encontrada nos sistemas PD, PS, PT e SP A diferenca
significativa foi em relacdo as encontradas nos outros dois
sistemas contendo eucalipto, o simples (ES) e o triplo (ET) e
a mata nativa (MN), com os demais sistemas apresentando
quantidades intermediarias, sem diferenca significativa em
relacdo aos demais (Figura 3B).

Estes resultados sdo coerentes com os obtidos por
Silvaet al. (2012), que verificaram que as praticas de manejo
aplicadas aos solos agricolas podem, em longo prazo,
causar alteracdes na abundancia de arqueas, principalmente
dependendo da qualidade e da quantidade dos residuos de
culturas anteriores.

A quantificagdo do gene 165 rDNA foi capaz de indicar
que arqueas sdo menos abundantes do que bactérias em
todos os sistemas amostrados (estas Ultimas com valores de
107 cépias do gene 16S rDNA de bactérias por grama de
solo seco, enquanto que arqueas possuem valores de 10°
cbpias deste mesmo gene por grama de solo seco).

Kemnitz et al. (2007), ao avaliarem solos acidos de
floresta na Alemanha, verificaram que arqueas apresentaram
uma abundancia média de 107 cépias por grama de solo,
enquanto bactérias chegaram a 10° copias do gene 16S rDNA
por grama de solo.

Quanto as quantidades de copias dos genes 185 rDNA
referentes aos fungos, a Unica diferenga significativa foi a
observada entre o sistema parica triplo (PT), apresentando
menores nimeros do que o observado no sistema soja/
pastagem (SP). Os demais sistemas e a mata nativa (MN)
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Figura 3. NUmero de cépias do gene 16S rDNA bactéria (A),
16S rDNA arquea (B) e 18S rDNA fungo (C) em um Latossolo
Vermelho-Amarelo distréfico (LVAd), sob sistemas de integracdo
lavoura-pecuaria-floresta (iLPF) em linhas simples, dupla e tripla
de parica e eucalipto, rotagdo soja, pastagem e mata nativa, na
profundidade de 0,0-0,20 cm, na fazenda Nova Gamada, municipio
de Nova Canai do Norte, Mato Grosso. Os valores indicam a média
das trés repeticdes e as barras, o erro padrdo gerado. Legendas:
PS = parica simples; PD = parica duplo; PT = parica triplo; ES =
eucalipto simples; ED = eucalipto duplo; ET = eucalipto triplo; SP
= rotacdo soja/pastagem; MN = mata nativa. Médias seguidas de
mesma letra ndo diferem entre si pelo teste ndo paramétrico de
Kruskal-Wallis a 5% de significancia.
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apresentaram quantidades intermediérias, sem diferenciacio
estatistica entre eles (Figura 3C).

A quantificacdo do gene 18S rDNA foi capaz de
indicar que fungos sdo menos abundantes do que as
bactérias e as arqueas (Fierer et al., 2005; Silva et al.,
2012) nos sistemas amostrados, com valores de 10° a 10°
copias do gene 185 rDNA de fungos por grama de solo
seco. Nota-se que os diferentes tipos de manejo do solo
tém grande influéncia sobre determinados grupos de
microrganismos, uma vez que a microbiota € sensivel as
alteracdes causadas pelos sistemas de manejo e também
pela disponibilidade de nutrientes (Figura 3).

A maior abundancia de bactérias em rotagao soja/
pastagem (SP) pode estar relacionada ao manejo do
solo, uma vez que ele tem suas propriedades quimicas
afetadas, acarretando consequéncias sobre a diversidade
microbiana, podendo levar ao favorecimento, ou seja,
a abundancia de alguns grupos funcionais, provocando
desequilibrio (Mendes et al., 2014).

No presente estudo, os teores de pH, P H + Al, Mg
e matéria organica apresentaram diferencas estatisticas

significativas entre os sistemas avaliados (Tabela 4).

O desenvolvimento dos microrganismos no solo pode ser
influenciado por diversos fatores, tais como tipo do solo
(Jangid et al., 2010), fésforo e pH (Reardon et al., 2014),
os quais podem alterar a distribuicdo e a dinamica destes
microrganismos no ambiente.

Maiores teores de P nos sistemas iLPF (sendo o
maior teor de 4,31 mg dm= em paricé simples) sugerem
que a ciclagem deste elemento estd ocorrendo com
maior intensidade nestas areas em relagdo a rotacdo
soja/pastagem (0,89 mg dm3) (Tabela 4). Este resultado
possivelmente estd relacionado com a disponibilizacdo de
P pela atividade da degradacao da matéria organica e pela
morte dos microrganismos (Carneiro et al., 2008).

Os teores de MO variaram de 1,64% em parica
linha tripla (PT) a 3,08% na mata nativa (MN). Diferencas
significativas sdo observadas entre a mata nativa (MN),
e os sistemas iLPF sob parica (PS, PD e PT) e rotacdo
soja/pastagem (SP), sistemas estes que provavelmente
possuem menor deposicdo de residuos vegetais de boa
qualidade (Tabela 4).

Guareschi et al. (2012), avaliando a deposicao de

residuos vegetais na superficie do solo do Cerrado em

Tabela 4. Caracterizacdo quimica de um Latossolo Vermelho-Amarelo distréfico (LVAd) de sistemas de integragdo lavoura-pecuaria-floresta
(iLPF) com a presenca de eucalipto (Eucalyptus urograndis) e parica (Schizolobium amazonicum), configurados em linhas simples, dupla e
tripla, instalados na fazenda Nova Gamada, municipio de Nova Canaé do Norte, Mato Grosso, Brasil. Legendas: PS = parica simples; PD
= paricd duplo; PT = parica triplo; ES = eucalipto simples; ED = eucalipto duplo; ET = eucalipto triplo; SP = rotacdo soja/pastagem;
MN = mata nativa; EP = erro padrdo gerado pela média de triplicatas; MO = matéria organica. Médias seguidas de mesma letra na coluna
ndo diferem entre si pelo teste ndo paramétrico de Kruskal-Wallis a 5% de significancia.

pH P K Al H+ Al Ca Mg MO

Sistemas H.,O mg dm? cmol dm? %
Média | EP | Média | EP | Média | EP |Média| EP | Média | EP |Média| EP | Média | EP | Média | EP
PS 587ab 0,09 | 431b |036|41,54a| 477 |0,13a| 0,03 |2,94ab|0,11|170a|0,15|0,84ab|0,09| 1,80a | 0,08
PD 575ab [ 0,07 | 4,00b | 1,00 |3034a| 525 |01a| 0,03 |280a|008|151a|0,15|0,68ab|0,07| 1,86a |0,10
PT 5,61ab | 0,07|2,67ab|0,39|3547a]| 6,81 [0,19a| 0,02 [3,20ab|0,09|1,40a|0,12 0,78 ab |0,08| 1,64a | 0,08
ES 560ab [0,09|3,26b | 104 |3026a|11,40/0,20a| 0,03 |3,60ab|0,13|1,50a|0,14|0,69ab|0,10|2,04 ab| 0,08
ED 570ab | 0,09|2,20ab| 0,56 |47,77 a| 11,56 | 0,10a| 0,03 |3,30ab|0,14{1,90a|0,15|0,81ab |0,10|2,13 ab| 0,08
ET 555ab [0,091,96ab|0,29 | 37,11a [10,62|0,15a| 0,03 |3,30ab| 0,11 |1,50a| 0,12 | 0,66 ab|0,07|2,19 ab | 0,08
SP 590b |0,05]0,8%9a 05036132 3,80|030a| 0,05 |3,25ab|0,23|128a|0,06| 0,28a |0,14| 1,90a | 0,09
MN 521a |0,34(2,92ab| 0,81 |56,76a| 9,41 |0,15a| 0,02 | 3,65b |0,32|1,66a|0,07| 0,89b |0,07|3,08b |0,28

=9==
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diferentes sistemas de manejo, obtiveram baixa producao
de residuos na area de pastagem, atribuindo isso a fatores
como baixa produtividade e pastoreio intensivo.

Os teores de H + Al apresentaram diferencas
entre os sistemas paricd duplo (PD) e mata nativa (MN),
tendo uma variagdo de 2,80 cmol dm= a 3,65 cmol dm?3,
respectivamente (Tabela 4). A acidez potencial (H + Al)
dos solos tem relacdo direta com a MO presente e sugere
boas condicdes de aporte em solos (Ebeling et al., 2008).

A conversdo de florestas naturais em pastagens pode
ser acompanhada por homogeneizacdo das comunidades
microbianas, provavelmente devido a um ndmero reduzido
de substratos de boa qualidade (Rodrigues et al., 2013),
diferentemente do que ocorrem nas areas preservadas,
onde se tem matéria organica diverificada e de qualidade.

Henry et al. (2006) usaram a quantidade total de
genes ribossomais para normalizar a quantidade de genes
funcionais em amostras de solo, descrevendo a abundancia
do gene 16S rDNA de bactérias em valores entre 108 a 10°
cdpias por grama de solo. Com base nesse padrdo e nos
diferentes manejos, pode-se afirmar que o solo abriga uma
abundante comunidade de bactérias, sendo importante o
conhecimento de genes especificos desses sistemas, a fim
de quantificar essas espécies.

O pH no sistema SP foi o mais elevado (5,9)
(Tabela 4), o que pode afetar a composicio da comunidade
microbiana, por modular a disponibilidade de nutrientes
no solo e influenciar diretamente complexos enzimaticos
que fazem parte da nutricio dos microrganismos do solo
(Lauber et al., 2013).

Ao analisar o efeito conjunto das varidveis obtidas
por gPCR (nimero de copias dos genes 16S rDNA dos
dominios Bacteria e Arquea e 185 rDNA para Fungi), por
meio da andlise discriminante candnica (ADC) e do teste
estatistico Lambda de Wilks pela MANOVA, verificou-se que
existe diferenga significativa entre os sistemas de manejo
do solo avaliados (p < 0,05), e também que a primeira
variavel candnica (dimensio 1) explica 80,9% da variacdo
total dos dados, sendo que as duas fun¢bes candnicas

(dimensédo 1 e 2) explicaram 96,3% da maxima variagdo
total dos dados moleculares (Figura 4).

O efeito conjunto das varidveis que mediram a
abundancia dos grupos bactéria, arquea e fungo resulta
em maior sensibilidade da andlise multivariada em separar
as areas de estudo, identificando diferencas significativas.
Percebe-se que o estudo multivariado da abundancia de
microrganismos apresenta alta sensibilidade as diferencas
de manejo peculiares a cada um dos sistemas, permitindo,
ainda, boa separacio (Figura 4).

No entanto, a separagao entre as iLPF de eucalipto
simples e triplo (ES e ET) apresenta menor nitidez, o
que indica grande semelhanga entre esses sistemas,
na consideracdo desses atributos, sendo que ES e ET
assemelham-se a MN (Figura 4). A vegetacdo é um dos
fatores que afeta a composicao da comunidade microbiana
(Reardon et al., 2014), podendo ser observada diferenca
significativa entre as espécies florestais adotadas nos
sistemas iLPF, o que deixa evidente que cada sistema possuii
suas caracteristicas préprias e micro-habitats especificos.

Observa-se diferenca no nimero de cépias dos
genes de bactérias, de arqueas e de fungos, podendo-se
inferir que a densidade de cdpias desses genes foi sensivel
ao sistema de manejo do solo adotado (Figura 4).
Resultados contrastantes foram observados por Kuramae
et al. (2011). Avaliando diferentes sistemas de uso da
terra por meio de ferramentas moleculares, os autores
concluiram que os fatores fisico-quimicos do solo explicam
melhor a variacdo nas comunidades bacterianas do que
o tipo de vegetacdo e as praticas de uso da terra, com
excecdo em floresta de pinheiros e em pastagens naturais.

Nos sistemas avaliados, houve maior influéncia do tipo
de vegetacdo. Provavelmente, os sistemas iLPF contribuem
comamicrobiota, por setratarem de sistemas ambientalmente
corretos, sustentaveis e resilientes, conferindo uma estrutura
microbioldgica diferenciada. A literatura demonstra
que o manejo do solo determina a composicao das
comunidades de microrganismos desse ambiente (Fierer
et al., 2005; Wallenius et al., 2011; Osborne et al., 2011).
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Figura 4. Anédlise discriminante candnica do nimero de cépias dos genes 16S rDNA bactérias, 16S arqueas e 18S rDNA fungos em um
Latossolo Vermelho-Amarelo distréfico (LVAd), sob sistemas de integragdo lavoura-pecuaria-floresta (iLPF) em linha simples, dupla e tripla
de parica e de eucalipto, rotagdo soja pastagem e mata nativa, na profundidade de 0,0-0,20 cm, na fazenda Nova Gamada, municipio de
Nova Canad do Norte, Mato Grosso. Legendas: PS = parica simples; PD = parica duplo; PT = parica triplo; ES = eucalipto simples; ED
= eucalipto duplo; ET = eucalipto triplo; SP = rotagdo soja/pastagem; MN = mata nativa.

Romaniuk et al. (2011) avaliaram diferentes
indicadores de qualidade do solo, observando que as
comunidades microbianas sao mais sensfveis as mudancas
no uso do solo do que as propriedades fisico-quimicas, o
que € corroborado no presente estudo, uma vez que a
abundancia dos microrganismos avaliados explica 96,3%
da maxima variacao total dos dados, conseguindo separar
bem as particularidades de cada sistema iLPF adotado.

Suleiman et al. (2017), a0 compararem uma area
de mata nativa a um pasto, observaram que diferencas
nas comunidades de bactérias e arqueas podem ter sido
ocasionadas pelos atributos do solo ou pela modificacdo
da vegetagdo dominante. Os residuos depositados sobre
a superficie e os exsudatos das raizes suplementam os
microrganismos do solo com diferentes niveis, quantidade
e qualidade de matéria organica proveniente das diferentes

plantas (Borges, 2015), o que acarreta diferencas na
abundancia dos microrganismos do solo e explica a
diferenca entre os manejos do solo avaliados neste estudo.

Maiores abundancias de bactérias e de fungos
em SP também podem estar relacionadas a excreta de
animais depositadas no solo, disponibilizando rapidamente
fontes de N, C e B além da propria planta ter favorecido
a liberagcdo de exsudatos, o que resulta em melhor
alfadiversidade e riqueza microbiana nestes ambientes do
gue em ambientes naturais (Rodrigues et al., 2013).

CONCLUSOES

A abundancia de bactérias, de arqueas e de fungos é
regulada e moldada de acordo com os diferentes sistemas
de manejo do solo, com a vegetacao e com arranjos em
linhas dos sistemas iLPF
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A abundancia de fungos foi a que apresentou maior
variacado entre os sistemas e a mata nativa, podendo
servir de parametro de comparacio de estabilidade e de
condicdes ambientais.

Aabundancia de bactérias ndo se mostrou apropriada
para a comparacao de estabilidade e de condi¢des
ambientais dos sistemas estudados.
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