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RESUMO

A utilizacdo de técnicas de sequenciamento de nova geracdo representam uma abordagem
poderosa para investigar a diversidade microbiana do solo. O objetivo deste estudo foi
analisar a diversidade taxondmica de procariotos em amostras de solo do Campo Rupestre
Ferruginoso de uma area de ecossistema de canga da Serra da Piedade. Para isso, foi
utilizada a técnica de sequenciamento metataxonémica associada ao marcador 16S rRNA.
O DNA das amostras foi extraido e sequenciado utilizando a plataforma lllumina no
Laboratério Analise de Solos - Instituto Mineiro de Agropecuaria (LASO - IMA) com intuito
de associar as caracteristicas quimicas do solo com a microbiota do local. Os filos de
bactérias que predominaram nas amostras foram Actinobacteriota (40,7%), Proteobacteria
(21,79%), Acidobacteriota (12,5%) e Chloroflexi (11,73%). Além disso, os géneros de maior
abundancia foram Conexibacter (17,28%), Acidothermus (15,39%) e Bryobacter (12,04%).
O género Conexibacter possui uma notavel capacidade de degradacdo de compostos
organicos complexos, incluindo lignocelulose. Isso o torna uma fonte valiosa de enzimas
envolvidas na degradacédo de biomassa vegetal. Os géneros Acidothermus e Bryobacter
apresentam resisténcia a condi¢cdes extremas, como alta temperatura e baixo disponibilidade
de nutrientes, além de deposi¢do de matéria organica complexas. A analise quimica do solo
revelou que os valores de pH em agua indicam acidez elevada, o que pode estar relacionado
aos altos niveis de AI**. Em solos acidos, a liberacéo de ions de aluminio a partir de minerais
presentes no solo é comum, tornando esses solos profundamente distroficos. A analise de
componentes principais (PCA) foi realizada através matriz de dados composta por 18
variaveis e 18 amostras. A PCA das variaveis mostrou que levando em conta todos os
atributos quimicos analisados, as propriedades sdo semelhantes entre as amostras. JA PCA
em nivel de género, a analise ndo resultou na separacdo das amostras em grupos distintos,
indicando auséncia de diferencas entre as amostras. Desta forma a compreensao da
diversidade microbiana do solo forneceu uma visao valiosa sobre a composicéo e a estrutura

das comunidades de microrganismos nesse ecossistema unico da Serra da Piedade/MG,

demonstrando potencial biotecnolégico desses microrganismos.

Palavras Chaves: Analise de DNA. Caracterizacdo taxon6mica. Abordagem Molecular. Solo

Canga



ABSTRACT

The use of next-generation sequencing techniques represents a powerful approach to
investigating soil microbial diversity. The objective of this study was to analyze the taxonomic
diversity of prokaryotes in soil samples from Campo Rupestre Ferruginoso in a canga
ecosystem area of Serra da Piedade. For this, the metataxonomic sequencing technique
associated with the 16S rRNA marker was used. The DNA from the samples was extracted
and sequenced using the lllumina platform at the Soil Analysis Laboratory - Instituto Mineiro
de Agropecuaria (LASO - IMA) with the aim of associating the chemical characteristics of the
soil with the local microbiota. The bacterial phylum that predominated in the samples were
Actinobacteriota (40.7%), Proteobacteria (21.79%), Acidobacteriota (12.5%) and Chloroflexi
(11.73%). Furthermore, the most abundant genus was Conexibacter (17.28%), Acidothermus
(15.39%) and Bryobacter (12.04%). The genus Conexibacter has a remarkable ability to
degrade complex organic compounds, including lignocellulose. This makes it a valuable
source of enzymes involved in the degradation of plant biomass. The genus Acidothermus
and Bryobacter are resistant to extreme conditions, such as high temperature and low
nutrient availability, in addition to the deposition of complex organic matter. Chemical analysis
of the soil revealed that pH values in water indicate high acidity, which may be related to high
levels of AI**. In acidic soils, the release of aluminum ions from minerals present in the soil is
common, making these soils profoundly dystrophic. Principal component analysis (PCA) was
performed using a data matrix consisting of 18 variables and 18 samples. The PCA of the
variables showed that taking into account all the chemical attributes analyzed, the properties
are similar between the samples. As for PCA at the genus level, the analysis did not result in
the separation of the samples into distinct groups, indicating the absence of differences
between the samples. In this way, understanding soil microbial diversity provided valuable
insight into the composition and structure of microorganism communities in this unique
ecosystem in Serra da Piedade/MG, demonstrating the biotechnological potential of these

microorganisms.

Key words: DNA analysis. Taxonomic characterization. Molecular Approach. Soil Canga
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1. INTRODUCAO

O solo € um ecossistema complexo que é controlado principalmente pelas
comunidades microbianas especificas de cada local. A composicéo, a diversidade e a funcéo
das comunidades microbianas do solo séo reguladas pelo clima, métodos de cultivo de
plantas, nutrientes do solo, patdégenos e praticas de manejo agricola. A maioria dos avancos
alcancados em ecologia microbiana nas ultimas décadas se baseia em progressos
metodolégicos que permitiram uma descricdo precisa da composicdo e funcdo da
comunidade microbiana em seu ambiente particular (BHOWMIK et al., 2019).

Dada a importancia do solo como fornecedor de nutrientes e 4gua para diferentes
ecossistemas, € necessario entender a saude e a qualidade do ecossistema edafico para
sua preservacao (ALVES, 2011).

Os microrganismos, por sua alta abundéancia e sua relacdo com a degradacédo da
matéria organica e o0s ciclos biogeoquimicos, respondem rapidamente as mudancas
ambientais e, portanto, sdo utilizados como bioindicadores da satde do solo (ALARCON
GUTIERREZ et al., 2021).

Localizados em altitudes acima de 900 m, especificamente na Serra do Espinhaco,
as comunidades vegetais dos campos rupestres formam uma paisagem Unica, rica e
endémica (SILVA, 2020). Do ponto de vista ecoldgico, a dinAmica entre as comunidades que
vivem nesses ambientes de alto estresse confere uma relacdo funcionalmente diversa
devido a interacdo entre 0s seres vivos e os fatores abioticos (FELESTRINO et al., 2018).
Estudos apontam grande diversidade microbiana em cavernas nos Campos Rupestres
Ferruginosos do QF (PARKER et al., 2013, 2018; LEMES et al., 2021) e em formacodes da
canga na Amazoénia (MONTEIRO et al., 2023).

Contudo, estudos relatando a presenca e a importancia da microbiota no ambiente
edafico heterogéneo da canga ainda séo incipientes. As comunidades de microrganismos
no solo tem grande importancia para desenvolvimento de métodos para recuperagcédo de
areas degradadas e, ainda, tem muito potencial biotecnoldgico, podendo ser descoberto
novos antibiéticos, enzimas, drogas anticancerigenas, compostos antifingicos, inibidores
enzimaticos, agentes antiparasitarios dentre outros (MENEGHINE, 2016; PESSOA FILHO,
2010).

Atualmente, as analises de metataxondémica tem revolucionado o entendimento da
diversidade microbiana e tém um papel crucial para compreender as fun¢des bioquimicas

dos microrganismos sua interacdo com fatores bioticos, ja que visa o estudo de materiais
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genéticos podem ser avaliados diretamente a partir das amostras recuperadas do meio
ambiente (BISWAS; SARKAR, 2018).

Esta abordagem revolucionou a realidade da pesquisa em microbiologia por
possibilitar a analise de genomas tanto de microrganismos cultivaveis, como de
microrganismos ainda nao-cultivaveis em laboratério, possibilitando o isolamento de DNA a
partir de amostras ambientais complexas (NESME, 2016; SIMON; DANIEL, 2011). As
estimativas apontam que, aproximadamente, apenas 1% dos microrganismos presentes na
natureza sao passiveis de cultivo em condi¢des laboratoriais (KUMAR 2015; TURNBAUGH;
GORDON, 2008) deixando uma lacuna em seu conhecimento taxonémico e funcional. Esta
técnica pode ser considerada uma das mais impactantes para determinar a satude do solo,
pois permite o conhecimento da biodiversidade, da estrutura da comunidade e das fungdes
potenciais das comunidades microbianas de ambientes distintos (NESME, 2016).

Desta forma, é de extrema importancia compreender o ecossistema edafico da canga,
utilizando-se de ferramentas que envolvam analises de metataxondmica, pois estas tém um
papel crucial na classificacdo taxondmica dos microrganismos e sua interagdo com fatores
bidticos propiciando o conhecimento acerca especificidade da biodiversidade do solo e
melhorar a compreensdo dos processos e Servicos ecossistémicos, permitindo ainda,
conhecer microrganismos com alto potencial biotecnolégico (BISWAS; SARKAR, 2018).

Especificamente delimitando o solo objeto de analise da presente pesquisa, €
importante considerar que nas montanhas ferruginosas da Serra da Piedade padrdes
ambientais distintos podem ser observados, desde as chamadas ilhas florestais e areas de
formacgBes vegetais mais abertas, caracterizando recortes que formam o complexo rupestre
da regido. Destaca-se que a diversidade vegetal nestas areas € um dos aspectos que
determina a disponibilidade e a composicdo de substancias organicas liberadas no solo,
refletindo, dessa maneira, na composicédo das comunidades de microrganismos (PEREIRA,
2012).

Desta forma, objetivou-se relacionar as analises fisico-quimicas do solo com sua
metataxondmica para estabelecer a relacdo dos organismos com ambiente de campos

rupestres ferruginosos.
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2. OBJETIVOS

2.1 Objetivo Geral

Analisar a heterogeneidade fisico-quimica e a diversidade taxonémica procariotica
utilizando sequenciamento metataxonémico com marcador 16S rRNA de amostras do solo
do Campo Rupestre Ferruginoso de uma area de ecossistema de canga na Serra da
Piedade.

2.2 Objetivos Especificos

e Extrair DNA, amplificar a regido 16S rRNA utilizando primers especificos e sequenciar
os amplicons.

e Determinar a diversidade e a composi¢cédo da comunidade de procariotos.

e Quantificar os atributos fisico-quimicos de fertilidade do solo, tais como: pH em agua;
Ca?*, Mg?* e AI** trocaveis; teores de P e K; capacidade de troca catidnica (CTC);
soma de bases (SB) e matéria organica.

e Correlacionar com os atributos fisico-quimicos das amostras de solo de canga

coletadas com as comunidades procariotas.



15

3 REFERENCIAL TEORICO

3.1 Microrganismos do solo

Existe um ecossistema complexo e dindmico no solo, onde multiplos organismos
coexistem e interagem entre si, levando a diversas associa¢cfes. O solo, constituido por
material mineral (45%), agua (20-30%), gases (20-30%) e matéria organica (1-5%)
(MCCAULEY et al., 2005), fornece diversos servicos ecossistémicos, tais como:
sustentabilidade social e ecolégica; adaptacdo e mitigacdo das alteracbes climaticas;
recurso biotecnologico para a humanidade; ciclagem de agua e nutrientes e seguranca
alimentar (NELSON et al., 2013).

Minerais, matéria organica e microrganismos estéo intimamente associados aos solos
e interagem estreitamente nos processos ambientais. Essas interacdes sao especialmente
importantes na rizosfera do solo e na interface sedimento-agua, onde os bioquimicos de
baixo peso molecular sdo abundantes e a atividade microbiana é intensa (SCHINNER et al.,
2012).

Os microrganismos regulam as propriedades e a fertilidade do solo através de
diferentes vias: 0os microrganismos podem ativar os nutrientes do solo e promover a sua
disponibilidade; as bactérias fixadoras de nitrogénio melhoram a fertilidade do solo ao
transformar os elementos de nitrogénio; as secre¢cdes extracelulares de microrganismos
podem aumentar a estabilidade dos agregados do solo e aumentam o contetdo de matéria
organica do solo ao decompor residuos vegetais e animais (ZHANG et al., 2021).

No planeta Terra existe uma grande diversidade de solos e cada um possui uma
biodiversidade especifica. Os microrganismos do solo sao classificados em sete categorias
diferentes: virus, bactérias, fungos, algas verdes azuladas, Actinobactérias, protozoarios e
nematoides. Cada um desses grupos possui caracteristicas diferentes e seu papel no solo
gue habitam e, alguns desses microrganismos citados anteriormente, sdo encontrados nao
apenas na superficie do solo, mas também no solo subterraneo (WANG et al., 2021).

Os microrganismos constituem menos que 0,5% (m/m) da massa do solo, mas tém
um grande impacto nas propriedades e processos do solo. Cerca de 60-80% do metabolismo
total do solo é devido a microflora. Estes sdo 0s menores organismos (<0,1 mm) e séo
extremamente abundantes e diversos (BENNETT; CAHILL, 2016).

Geralmente, o numero de microrganismos diminui com o aumento da profundidade

no perfil do solo, principalmente devido a diminuicdo do conteldo de matéria organica. A
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composicdo e a distribuicdo da comunidade microbiana no solo podem mudar com as
mudancas no ambiente de uma area para outra. A estreita regido do solo sob a influéncia
direta das raizes das plantas, chamada rizosfera, abriga mais microrganismos do que outras
partes do solo (SCHINNER et al., 2012).0s organismos do solo representam uma grande
fracdo da biodiversidade terrestre global e eles podem ser agrupados com base no tamanho,
espécie e funcdo (GUPTA et al., 2008).

Ivanova et al (2016) explicam que apenas 1g de solo pode conter centenas de milhdes
a milhares de milhdes de microrganismos. Os autores destacam que 0S microrganismos
mais numerosos no solo séo as bactérias, também sdo amplamente encontrados os fungos.
As Actinobactérias sao bactérias que podem formar ramos como fungos. Sao os
Actinobactérias que dado ao solo o seu cheiro caracteristico de terra. Fungos e
Actinobactérias sao bons para iniciar a decomposicéo de residuos organicos, trabalhando
em materiais dificeis de decompor. As bactérias terminam o trabalho consumindo os
ingredientes mais digeriveis (BHATTI et al., 2017).

Segundo Kumar et al (2015), muitos outros microrganismos podem ser encontrados
em menor numero no solo, incluindo algas, cianobactérias (muitas vezes chamadas de algas
verde-azuladas) e protozoarios (organismos unicelulares que decompBem materiais
organicos e consomem bactérias).

De acordo com Kumar et al (2015), os microrganismos tém uma estreita relacdo com
a manutencao da boa estrutura do solo, o que promove a infiltracdo e drenagem da agua, a
aeracdo do solo e o crescimento e exploracéo vigorosos das raizes. Substancias gomosas
produzidas por microorganismos do solo (acucares complexos e mucilagens) ajudam a
cimentar as particulas do solo em agregados, que contribuem para a estrutura do solo. Os
referidos autores mencionam que isso também torna os agregados menos propensos a se
desintegrarem quando expostos a agua.

A proporcdo dos diferentes tipos de organismos presentes no solo depende de
condi¢cdes como umidade disponivel, aeragéo, niveis de matéria organica e tipo de planta
presente. Condi¢des quimicas como acidez e alcalinidade afetardo grandemente as
populacdes de organismos do solo. Por exemplo, os fungos preferem frequentemente solos
acidos, enquanto os Actinobactérias prosperam em condi¢cdes mais alcalinas (SCHINNER
et al., 2012).
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3.1.1 Importéncia dos procariotos para o solo

E sabido que os procariotos sdo um componente essencial do subsistema de
decomposicédo do solo, no qual os residuos vegetais e animais sdo degradados em matéria
organica e os nutrientes séo liberados nas cadeias alimentares. Os procariontes sao
onipresentes: nao existe nicho ou ecossistema em que eles ndo estejam contidos. Os
procariontes desempenham muitos papéis nos ambientes que ocupam, mas as funcdes que
desempenham nos ciclos do carbono e do nitrogénio séo vitais para a vida na Terra. Esses
microrganismos transformam a matéria organica em nutrientes que sao assimilados pelas
plantas e sdo responsaveis pela ciclagem de carbono, nitrogénio e outros nutrientes (AKARI;
UCHIDA, 2021).

Uma representacao do ciclo do carbono e nitrogénio € visto na Figura 1:

Figura 1: Metabolismo de procariontes — Ciclo Carbono e Nitrogénio

Procariontes no

ciclo do carbono Carbono atmosférico (CO, )

Plantas:
fixam CO,

Procariontes
fotossintéticos:
fixam CO,

Procariontes decompositores:
convertem o carbono fixado em CO,

Fonte: adaptado de Akari e Uchida, 2021.

O ciclo do carbono e o ciclo do nitrogénio sdo dois processos que ocorrem nos
ecossistemas. Ambos 0s processos estao envolvidos nas interagdes entre animais e coisas
relacionadas a natureza. A principal diferenca entre o ciclo do carbono e do nitrogénio é que
o ciclo do carbono esta envolvido na reciclagem do carbono, enquanto o ciclo do nitrogénio

estd envolvido na reciclagem do nitrogénio. Ambos 0s processos possuem multiplas
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maneiras de reciclar carbono e nitrogénio. Ambos os ciclos comeg¢am e terminam com gases.
Como os ciclos do carbono e do nitrogénio funcionam simultaneamente, eles sé&o
frequentemente chamados de ciclo CNO (AKARI; UCHIDA, 2021).

Belda et al (2014), assinalam que os procariontes desempenham um papel importante
no ciclo do carbono. O carbono circula pelos principais reservatorios da Terra: terra,
atmosfera, ambientes aquéticos, sedimentos e rochas e biomassa. O movimento do carbono
ocorre por meio do didxido de carbono, que é removido da atmosfera pelas plantas terrestres
e procariontes marinhos e retorna a atmosfera por meio da respiracdo de organismos
guimioorganotroficos, incluindo procariontes, fungos e animais. Os autores reforcam que,
embora o0 maior reservatério de carbono nos ecossistemas terrestres esteja nas rochas e
nos sedimentos, esse carbono ndo esta prontamente disponivel.

Chen et al (2020), destacam que uma fonte muito significativa de compostos de
carbono é o humus, que é uma mistura de materiais organicos de plantas mortas e
procariontes que resistiram a decomposicdo. Consumidores como 0s animais utilizam
compostos organicos gerados pelos produtores, liberando diéxido de carbono para a
atmosfera. Doyeni et al (2021), mencionam que o contribuinte mais importante de dioxido de
carbono para a atmosfera é a decomposi¢do microbiana de material morto (animais, plantas
e humus).

Akari e Uchida (2021) esclarecem que, em ambientes aquosos e seus sedimentos
anoxicos, ocorre outro ciclo do carbono. Neste caso, o ciclo € baseado em compostos de um
carbono. Em sedimentos anoOxicos, 0s procariontes, principalmente archaea, produzem
metano (CHa4). Esse metano se move para a zona acima do sedimento, que é mais rico em
oxigénio e sustenta bactérias chamadas oxidantes de metano, que oxidam o metano em
diéxido de carbono, que entédo retorna a atmosfera.

Dyoni et al (2021), ressaltam gue o nitrogénio é um elemento muito importante para a
vida porque faz parte de proteinas e acidos nucléicos. Como um macronutriente na natureza,
€ reciclado de compostos organicos em amonia, ions de amonio, nitrato, nitrito e gas
nitrogénio por uma miriade de processos, muitos dos quais séo realizados exclusivamente
por procariontes; eles sdo a chave para o ciclo do nitrogénio. O maior reservatorio de
nitrogénio disponivel no ecossistema terrestre € 0 nitrogénio gasoso do ar, mas esse
nitrogénio nao é utilizavel pelas plantas, que sao produtores primarios.

O azoto gasoso é transformado, ou “fixado”, em formas mais facilmente disponiveis,

como o amoniaco, através do processo de fixacdo de azoto por meios naturais,
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especialmente por microrganismos (procariotos) no solo (CHEN et al., 2020). A amdnia pode
entdo ser usada pelas plantas ou convertida em outras formas que sdo realizados
exclusivamente por procariontes; eles séo a chave para o ciclo do nitrogénio.

Outra fonte de aménia € a amonificacdo, processo pelo qual a amoénia € liberada
durante a decomposicdo de compostos organicos contendo nitrogénio. A amoénia liberada
na atmosfera, entretanto, representa apenas 15% do nitrogénio total liberado; o resto € como
N2 e N20O (AKARI; UCHIDA, 2021).

A amonia é catabolizada anaerobicamente por alguns procariontes, produzindo N2
como produto. A nitrificacdo, de acordo com Belda et al (2014), é a conversdo de amoénio
em nitrito e nitrato. A nitrificacdo nos solos é realizada por bactérias pertencentes aos
géneros Nitrosomas, Nitrobacter e Nitrospira. As bactérias realizam o processo inverso, a
reducdo do nitrato dos solos a compostos gasosos como 0 N20, NO e N2, um processo
denominado desnitrificacao.

Reavy, Swanson e Taliansky (2014) destacam que 0S microrganismos aumentam a
aeracdo e a penetrabilidade; decompdem a matéria organica; criam humus; fixam o
nitrogénio e promovem o crescimento das plantas. Os microrganismos do solo séo
influenciados por fatores bidticos e abidticos, como cobertura vegetal ou parametros
edaficos. O pH influencia fortemente as comunidades bacterianas do solo.

Nesse sentido, é valido lembrar o dizem Hermans et al (2016), que caracterizar o
estado natural do bioma de um solo € uma tarefa bastante desafiadora. Além da sua enorme
diversidade estrutural e funcional, os biomas do solo séo influenciados por fortes dinamicas
temporais, incluindo condicdes climaticas sazonais e a enorme heterogeneidade espacial e
0S microrganismos presentes que varia da escala de campo a microescala. Todas essas
propriedades intrinsecas dificultam a interpretacdo dos dados obtidos na analise dos biomas

do solo e na mensuracéo de suas caracteristicas funcionais.

3.1.2 Bactérias presentes no solo

As bactérias sdo os menores e mais humerosos organismos celulares nos solos e,
como explicado por Fierer (2017), sédo organismos procarioticos que geralmente ttm 0,5a 1
mm de largura e 1 a 2 mm de comprimento. As mindsculas bactérias, denominadas
ultramicrobactérias, podem ter apenas 0,3 mm de diametro e volumes celulares inferiores a

0,1 mm3. Embora exista uma variedade de formatos de células para bactérias, incluindo
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bastonetes, esféricos, espirais e filamentosos, o formato de célula mais comum encontrado
no solo € um bastonete curto (bastonete cocoide). Considera-se para fins deste estudo, que
serdo discutidos apenas 0s microorganismos mais representativos do solo.

A biomassa bacteriana encontrada no solo varia de 300 a 3.000 kg/ha, a maioria delas
(>99%) nao foram ou ndo podem ser cultivadas em laboratério. De acordo com Kumar et al
(2015), os géneros bacterianos comuns isolados do solo incluem Bacillus, Arthrobacter,
Pseudomonas, Agrobacterium, Alcaligenes, Clostridium, Flavobacterium, Corynebacterium,
Micrococcus, Xanthomonas e Mycobacterium. Em contraste com a morfologia simples, as
bactérias apresentam a maior diversidade metabodlica.

Em termos de utilizacdo de carbono, Gupta et al (2008) apontaram a existéncia de
autotroficos e heterétrofos, e, em termos de consumo de energia, existem
quimioorganotroficos, quimiolitotroficos e fototroficos. As bactérias aerébicas usam oxigénio
como aceptor de elétrons; bactérias anaerdbicas usam receptores de elétrons alternativos,
como nitrato, ferro férrico, sulfato, carbonato e matéria organica.

Em solos encharcados ou fortemente compactados, o numero de bactérias aerdbicas
€ reduzido, enquanto as bactérias microaerofilas e as anaerdbicas aumentam. Ao contrario
de outros microrganismos do solo, a maioria das bactérias prefere solos ricos em nutrientes,
com pH neutro ou ligeiramente alcalino e uma relacao C/N préxima (SCHINNER et al., 2012).

Considerando os efeitos positivos das bactérias no solo, Neumann et al (2014)
relataram que as bactérias sdo uma parte importante do componente biético do solo, pois
sao responsaveis por inumeras atividades fisiolégicas que ocorrem no solo. As comunidades
bacterianas do solo fornecem uma infinidade de servigcos ecossistémicos que afetam direta
e indiretamente o funcionamento geral do ambiente do solo.

Hermans et al (2016), ressaltaram que muitas bactérias no solo produzem
polissacarideos ou glicoproteinas que formam uma camada na superficie das particulas do
solo. Estas substancias atuam assim como agentes cimentantes e melhoram a estrutura do
solo. Os autores sustentaram que as bactérias fazem parte de diferentes ciclos
biogeoquimicos, como o ciclo do nitrogénio e o ciclo do carbono, onde estado envolvidas na
producdo de muitos nutrientes para o solo e as plantas.

O processo de sucessao natural também € potencializado por bactérias que
melhoram a qualidade do solo para que novas comunidades de plantas possam sobreviver.
Além disso, as bactérias sdo importantes para a degradagcdo enzimatica das substancias

organicas complexas e do solo em nutrientes e para a liberacdo de nutrientes e
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oligoelementos enzimaticos da fracdo mineral do solo. As comunidades bacterianas no solo
atuam como indicadores das condi¢des do solo (FIERER, 2017).

J& como efeitos negativos das bactérias no solo, Gupta et al (2008) detalharam que
as bactérias patogénicas podem ter efeitos nocivos nas culturas, resultando em ma saude
das culturas e rendimentos fracos, levando a perda das culturas. Sabe-se que algumas
bactérias perturbam o equilibrio ecol6gico do solo, o que resulta na infertilidade do solo e na
diminuicdo da saude do solo.

Além disso, Schinner et al (2012) relataram que as bactérias patogénicas encontradas
no solo podem causar diversas formas de doencas nas plantas. A liberacdo de diferentes
subprodutos pode alterar as propriedades quimicas do solo, como pH, capacidade de troca

catidnica e contetido de nutrientes.

3.2 Solos desenvolvidos sobre canga ferruginosa

O termo ‘canga’ refere-se a 2 a 3 metros da superficie horizontal, sendo dispostas em
camadas, em que ndo se nota estratificacdo aparente, enriquecidas em sesquiéxidos de
ferro e aluminio, podendo ser duras ou nao, presente em solos e sedimentos (PIERINI,
2006).

Um ecossistema edéfico particular sdo as crostas de canga couracada, que podem
atingir cerca de 30 m de espessura, e a sua constituicdo mineralégica pode chegar a 90%
de 6xido e hidréxido de ferro. Os solos desenvolvidos na canga — quando presentes — sédo
acidos e rasos, com um nivel notavelmente alto de manganés e ferro, e um estado nutricional
muito baixo, notavelmente com relacéo ao fésforo (JACOBI et al., 2015).

Heterogeneidade edéfica na canga pode ser observada tanto na textura quanto na
sua coloracéo, e apresentam grande diversidade de formas e estruturas, que podem ter
diferentes espessuras e orientagcdes, o que pode influenciar a sua permeabilidade e,
consequentemente, a sua capacidade de retencdo de agua (DIAS, 2021; MARTINS, 2021).

Essa heterogeneidade estrutural da canga, representada por fraturas, depressoes,
poros e canais que se desenvolvem em direcdo ao interior rochoso, favorece o
desenvolvimento radicular mesmo na auséncia de solo (CARMO et al., 2016). Sob as cangas
lateriticas e quartzitos ferruginosas, no Quadrilatero Ferrifero (QF), estdo os Campos
Rupestres Ferruginosos (MIOLA; RAMOS; SILVEIRA, 2021).

A canga (laterita, ferricrete, ironstone, dentre outros) compde substrato com atributos
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especificos no tocante a formacdo de solos e desenvolvimento de plantas. Trata-se de
formagdes cuja origem se deu em razdo da concentracao de compostos ferruginosos unindo
materiais variados, sendo o resultado da atuacdo intensa de fatores climéaticos acerca do
material geoldgico, que trazem indicios de movimentos climaticos passados. Chamado por
alguns autores e especialistas em estudos geoldgicos como paleossolos, em razao de sua
origem poligenética (COSTA, 2003).

Carvalho Filho (2008) elucidou que as referidas formagdes sao frequentemente vistas
capeando substratos geoldgicos ricos em ferro, isto €, formacdes ferruginosas, que no Brasil
€ comum nas regides do Quadrilatero Ferrifero (MG), Carajas (PA) e Urucum (MS). O autor
destaca que o Quadrilatero Ferrifero se refere a uma provincia geolégica de reconhecimento
mundial por sua riqueza mineral, bem como pela abastanca de minério de ferro.

No Brasil, o minério de ferro supergénico tem em sua cobertura, uma crosta lateritica
nomeada canga, termo originalmente empregado na descricdo sobre ou perto da superficie
do solo ferruginoso sobrejacente. Trata-se de uma rocha composta por quantidades que
variam de material detritico advindo de itabirito ou minério de hematita de elevado teor
cimentado por Fe- e Al-oxyhydroxis. A Figura 2 mostra diferentes couragas de canga que

protegem o minério de ferro friavel:

Figura 2: Couragas de canga

A pedra ferrifera esta associada a planaltos montanhosos e, portanto, além das altas
concentracfes de metais (principalmente ferro e manganés), os ecossistemas de canga,



23

assim como outros afloramentos rochosos, sdo caracterizados pelo isolamento e pela
aspereza ambiental. Vale observar que a canga esta exposta de forma direta na superficie
ou coberta por pouco solo e as profundidades dos perfis de canga oscilam de poucos
centimetros chegando até 30 m e, em razado de ser fisicamente resistente e quimicamente
estavel, diversas vezes forma cristas e planaltos que definem a paisagem (PEREIRA, 2016).

Os solos lateriticos (canga) séo inférteis devido ao intemperismo prolongado do leito
rochoso. Nitrogénio (N), fosforo e potassio sdo severamente esgotados, enquanto alguns
nutrientes sao inacessiveis, pois se ligam a compostos lateriticos. Esta extensa lixiviacdo
também torna os solos lateriticos acidos, com lixiviados de serapilheira de eucalipto também
estimulando a acidificagéo do solo e a mobilizagéo de ferro (SOUZA et al., 2014).

Baixo teor de matéria organica do solo e teores de argila em horizontes proximos a
superficie resultam em uma baixa capacidade de troca catiébnica ou mesmo conferem uma
capacidade de troca anibnica que promove mais lixiviacdo. A zona palida é geralmente
altamente salina devido ao acumulo de sais ao longo de milhares de anos, tornando-a
inGspita para muitas espécies microbianas e vegetais (SILVA, 2011).

Como os solos de canga séo derivados de material lateritico erodido e redistribuido,
eles herdaram muitas dessas limitacdes. Isso pode ter implicacbes importantes para o
manejo das culturas nessas areas, uma vez que as comunidades microbianas sdo criticas
na execucdo de funcdes vitais para a saude do solo e crescimento das culturas, como
ciclagem de nutrientes e supressao de doencas (PIERINI, 2006).

O campo rupestre refere-se a uma fitofisionomia altamente especializada que ocorre
especialmente em montanhas do Sudeste, Centro e Nordeste do Brasil, que esta na faixa
de 21°10' e 10° S. Possui distribuicdo descontinua, dada por solos rasos e afloramentos
rochosos e a vegetacdo de campo rupestre conta com diversas espécies endémicas, que
evoluiram e ajustaram-se a elevadas variacdes de temperatura e oferta hidrica, solos acidos
e oligotroficos e ocorréncia de incéndios (CIPRIANE et al., 2016).

Os campos rupestres sobre canga sao encontrados em topo de montanhas como visto
na Figura 3, sendo uma viséo parcial da Serra da Piedade em Caeté, MG, definidos como
vegetacdes herbaceas e arbustivas de solos rasos e arenosos. Encontra-se esse tipo de
vegetacao na Serra do Espinhaco em Minas Gerais e Bahia, e na Chapada dos Veadeiros,
em Goias (VASCONCELOS, 2011; ANDRINO; GONELLA, 2021).

Os campos rupestres sado associados a regides com altas altitudes, cerca de 900 m

acima do nivel do mar, desenvolvendo em afloramento rochoso de hematitas, quartzito,



24

arenito ou pedra-ferro, também conhecidos como cangas (MIOLA; RAMOS; SILVEIRA,
2021; GONCALVES; DORES; FERNANDES, 2022). Percorrem principalmente entre o0s
biomas da Mata Atlantica, Caatinga e Cerrado (VASCONCELOQOS, 2011).

Figura 3: Visao de parte da Serra da Piedade, Caetée-MG — Campo rupestre sobre canga

Fonte: Instituto Prisinos, 2022.

Os campos rupestres sobre solo canga ferruginosa, estdo em sua maior parte
localizados no Quadrilatero Ferrifero (QF), na parte central do Estado de Minas Gerais, tendo
uma area de aproximadamente 7.200 km2. Diferentemente dos outros, este campo tem o
solo rico em ferro, de forma mais especifica com estruturas chamadas de canga ferruginosa,
gue estao presentes em todo o QF (GONTIJO, 2008).

Em Minas Gerais, a canga ferruginosa localiza-se no centro-leste do estado, com uma
area estimada em aproximadamente de 7.000 Km2, com altitudes mais elevadas nos topos
das Serras do Ouro Branco, de lItabira, do Curral e da Moeda, ocupando areas
principalmente dos municipios de Belo Horizonte, Congonhas, Mariana, Nova Lima, Ouro
Preto e Santa Barbara. Por obter caracteristicas distintas de qualquer outra regiao,
apresenta uma consideravel taxa de biodiversidade, porém com alta quantidade de
endemismo devido a pressdo da acdo do homem nesta regido (JACOBI; CARMO; VICENT,
2008; JACOB et al., 2015).

Uma das maiores ameacas da biodiversidade e das formacbes florestais no

ecossistema da canga é a degradagdo ambiental, pois provoca a perda de habitat naturais.
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As principais causadoras de degradacdo sao a acdo antropica, nas quais se encontram a
criacdo de gado, a formacdo de trilhas clandestinas, a deposicdo incorreta de lixo,
edificacbes, coleta predatoria de espécies nativas e mineracdo (WILCOX; MURPHY, 1985;
NOVACEK; CLELAND, 2001). A mineracdo ocorre principalmente com a exploracao de
minério de ferro, bauxita, manganés e outras pedras preciosas como esmeralda, como ouro
e esmeralda. As atividades minerarias podem causar maior degradagdo do solo, por
exemplo, quando se expde o ouro a condi¢gdes de oxidacado (ROESER; ROESER, 2010).

3.3 Microrganismos e componentes quimicos no solo canga

Devido as intensivas atividades de mineracdo, o ecossistema edafico da canga vem
sendo degradado. Vérias espécies vegetais, como também, microrganismos, podem estar
desaparecendo mesmo antes de serem estudados. Segundo Caneschi (2018), a prospeccao
de microrganismos nessas areas se mostra um excelente ambiente alvo de estudo para
possiveis novas descobertas, como também, para um melhor entendimento dos processos
adaptativos destes microrganismos nestes ambientes inospitos. Pereira (2016, p.19)
detalhou:

O isolamento de Aspergillus e Penicillium do solo é comum, j& que as condi¢bes sdo
favoraveis para o seu crescimento, principalmente pela abundancia de compostos
organicos neste ecossistema. E devido a essa ampla ocorréncia de ambos os
géneros no solo, o isolamento e identificacdo de suas espécies pode contribuir para
um melhor entendimento da estrutura da comunidade do solo e da funcéo dessas
espécies nesse ecossistema. A presenca de metais pesados no solo pode alterar a
composicao microbioldgica, levando a uma diminuicdo da biodiversidade, entretanto
pode também acarretar a selecéo de linhagens resistentes ao impacto proveniente
da exploracéo de minérios, e estas podem apresentar potencial biotecnol6gico ainda
inexplorado.

Lemes (2018) retratou a existéncia de uma alta diversidade de microrganismos em
solos de canga do QF, fortalecendo o patrimonio biolégico e biotecnolégico da regido. Dentre
0s microrganismos identificados o0s Filos Actinobacteria e Cloroflexi e géneros
Actinoallomurus e Cystobacter foram os mais frequentes.

Os solos das zonas umidas, em contraste com o0s solos das terras altas, séo
geralmente anoxicos e, portanto, suportam a producao de gases-traco (Hz, CO, CH4, N2O e
NO) por bactérias anaerobicas, como fermentadores, metanogénicos, acetogénicos,
redutores de sulfato e desnitrificadores.

Walden et al (2015) citam a repeléncia a agua sendo uma caracteristica comum dos

solos ferruginosos (canga), causada principalmente por ceras hidrofobicas das folhas de



26

eucalipto e outras plantas que aderem as particulas do solo, reduzindo assim a
permeabilidade do solo e a infiltragdo de agua. Os autores citam que a atividade microbiana
pode aliviar gradualmente a repeléncia a agua do solo degradando esses compostos
hidrofébicos. No entanto, os microrganismos também podem exacerbar a repeléncia a agua,
uma vez que decompdem o conteudo hidrofilico mais rapidamente, levando ao acumulo de
compostos hidrofébicos. Além disso, exsudados microbianos podem se tornar hidrofobicos
em condi¢Oes quentes e secas.

As comunidades microbianas do solo exibem respostas amplas e significativas aos
atributos geofisicos e a vegetacdo. O pH do solo é frequentemente relatado como o mais
forte preditor de variagOes espago-temporais nas comunidades microbianas do solo, com
solos neutros tipicamente exibindo maior diversidade em relagdo aos solos &cidos.
Possivelmente devido as suas associacdes com o pH do solo e a capacidade de retencéo
de nutrientes, foi demonstrado que a capacidade de troca catidbnica (CEC) afeta
significativamente o funcionamento e a composi¢cdo da comunidade microbiana do solo
(DOCHERTY et al., 2015).

A condutividade elétrica do solo (CE), que esta intimamente ligada a salinidade,
capacidade de troca de cations e matéria organica do solo, é relatada como correlacionada
negativamente com a diversidade bacteriana. Outros fatores do solo relatados como
covariando com a diversidade bacteriana incluem textura (distribui¢cdo de lodo, areia e argila)
e conteudo total de carbono, ambos relacionados a area de superficie especifica do solo
(SES) e capacidade de troca catiénica (CTC). A pesquisa sobre as respostas da comunidade
microbiana a repeléncia a agua do solo € limitada; embora um aumento do dominio de
Actinobacteria, incluindo Actinomycetes degradadores de cera, tenha sido associado a solos
repelentes de 4gua (LOZANO et al., 2014).

A cobertura vegetal pode alterar significativamente as comunidades microbianas, mas
essas respostas sdo inconsistentes e imprevisiveis devido a variacdo dos atributos fisico-
guimicos do solo. De fato, as associac¢des entre a vegetacao e as comunidades microbianas
do solo variam de muito fracas ou ausentes em alguns estudos para significativo em outro
lugar (WALDEN et al., 2015).

Em termos gerais, compreende-se gque 0S microrganismos no solo séo essenciais para
a manutencdo das funcbes do solo em solos naturais e manejados devido ao seu
envolvimento em processos-chave, incluindo formacéo da estrutura do solo, remocéo de

toxinas, decomposicdo de matéria organica e reciclagem de carbono, nitrogénio, fosforo e
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enxofre. Além disso, 0s microrganismos desempenham papéis vitais na promocao do
crescimento das plantas, na supressao de doencas das plantas transmitidas pelo solo e na
criacao de vegetacao. Portanto, a diversidade microbiana nos habitats do solo, que pode ser

usada como um indicador do ecossistema, tem gerado maior interesse.

3.4 Metagendmica

Como visto anteriormente, o solo € provavelmente o ecossistema de microrganismos
mais complexo e heterogéneo da Terra. A diversidade das comunidades microbianas do
solo excede a de outros ambientes. Katz, Hover e Brady (2016) explicaram que a
metagenémica do solo € uma abordagem molecular para investigar a diversidade das
comunidades microbianas do solo.

Em se tratando da metagendmica, esta pode ser dividida em duas abordagens de
sequenciamento especifica: shotgun e amplicon. A abordagem shotgun sequencia DNA total
de todos os microrganismos presentes na amostra, fornecendo a estrutura taxonémica e
funcional das comunidades microbianas. J& metodologia de amplicon ou metataxonémica,
sequencia um gene marcador filogenético especifico, sendo o 16s rRNA o mais utilizado
para procariotos e 0 18S ou ITS para eucariotos (LIU et al., 2021).

A metodologia deve respeitar o tipo de amostra, objetivo da pesquisa e orcamento.
Desta forma é de suma importancia conhecer as vantagens e limitacées de cada abordagem,

para que sejam aplicadas corretamente (Quadro 1).

Quadro 1: Vantagens e limitacdes dos métodos de sequenciamento de proxima geracao
(NGS) usados em andlise de microbioma

Metodologia Vantagens Limitacdes

Viés de PCR e primer

Resolucéo limitada ao nivel

de género

Andlise rapida

Amplicon e Exigéncia de baixa biomassa
(16S/18S/ITS) | e Aplicavel a amostras contaminadas
pelo DNA hospedeiro

Caro
Andlise Demorada

e Contaminacéo derivada dos
hospedeiros

e Resolugéo taxondmica para nivel de
espécie

Shotgun e Potencial Funcional

Fonte: Adaptado de LIU et al., 2021

O sequenciamento shotgun € uma técnica de laboratério para determinar a sequéncia

de DNA do genoma de um organismo. O método envolve quebrar aleatoriamente o genoma
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em pequenos fragmentos de DNA que sdo sequenciados individualmente. O
sequenciamento metagendmico shotgun permite que os pesquisadores obtenham amostras
abrangentes de todos os genes em todos 0s organismos presentes em uma determinada
amostra complexa. O método permite que os microbiologistas avaliem a diversidade
bacteriana e detectem a abundéncia de microrganismo em varios ambientes (KATZ,
HOVER, BRADY, 2016).

De acordo com Sharrar et al (2020), os beneficios do sequenciamento metagenémico
shotgun incluem sua escalabilidade, sua capacidade de fornecer informacdes funcionais e
taxondmicas de todo o DNA presente em uma amostra e a versatilidade dos dados
coletados.

Ao contrario do sequenciamento capilar ou abordagens baseadas em PCR, o NGS
permite que os pesquisadores sequenciem milhares de organismos em paralelo. Com a
capacidade de combinar muitas amostras em uma Unica execuc¢ao de sequenciamento e
obter alta cobertura de sequéncia por amostra, o sequenciamento metagenémico baseado
em NGS pode detectar membros de abundancia muito baixa da comunidade microbiana que
podem ser perdidos ou sdo muito caros para identificar usando outros métodos (CALLAHAN,
MCMURDIE; HOLMES, 2017).

O sequenciamento de rRNA 16S é outro método usado para estudos de
metataxondmica (KANG; LEE, 2016). Matsuo et al., (2020) destacam que o0 sequenciamento
de RNA ribossémico (rRNA) do espacador transcrito interno 16S e do espacgador transcrito
interno (ITS) sdo métodos comuns de sequenciamento de amplicon usados para identificar
e comparar bactérias ou fungos presentes em uma determinada amostra. Segundo Sharrar
et al (2020), sequenciamento do gene ITS e 16S rRNA baseado em sequenciamento de
proxima geracdo (NGS) sao métodos bem estabelecidos para comparar a filogenia e a
taxonomia de amostras de microbiomas complexos ou ambientes que sao dificeis ou
impossiveis de estudar.

O gene procariotico 16S rRNA tem aproximadamente 1.500 pb de comprimento, com
nove regides variaveis intercaladas entre regides conservadas. Regides variaveis do gene
16S rRNA sao frequentemente utilizadas para classificacdo filogenética de géneros ou
espécies em diversas populagdes de microrganismos (GEVERS et al., 2012).

Matsuo et al (2020), assinalam que um dos principais beneficios dos métodos NGS de
RNA ribossémico 16S e ITS é que eles fornecem uma técnica econdmica para identificar

cepas que podem ndo ser encontradas usando métodos tradicionais. Ao contrario do
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sequenciamento capilar ou das abordagens baseadas em PCR, o sequenciamento de
proxima geracdo é um método sem cultura que permite a andlise de toda a comunidade
microbiana dentro de uma amostra. O 16S rRNA permite que os microbiologistas obtenham
sensibilidade em nivel de género para pesquisas metataxondmica de populacdes
bacterianas (CALLAHAN, MCMURDIE; HOLMES, 2017).

Sabe-se que diferentes aplicacdes gendomicas tém diferentes pontos fortes. As
bibliotecas amplicon séo Uteis para identificar rapidamente muta¢des vantajosas, analisar a
diversidade genética em certas regides gendmicas. A tecnologia de sequenciamento
metagendmica é particularmente Util para coletar informacdes sobre as espécies e genes
funcionais de microrganismos, e capturar DNA microbiano de uma variedade de estados
fisiologicos. Assim, a metagendmica € valiosa para investigar os microrganismos do solo
gue dominam varios processos cruciais, como crescimento de plantas e ciclagem de
elementos como C e P (KANG; LEE, 2016).

Katz, Hover e Brady (2016) destacaram que o sequenciamento amplicon é uma
maneira eficaz de investigar todos 0s microrganismos presentes em diversas amostras,
incluindo: ldentificar e direcionar os organismos de interesse. Anotando e classificando
microrganismos abundantes em um ensaio, para obter uma composi¢cdo completa de
comunidades microbianas. O sequenciamento de amplicon permite que os pesquisadores
sequenciem alvos variando de alguns a centenas de genes em uma Unica execuc¢ao.

Assim, a metataxonbmica amplicon é uma escolha interessante para projetos cujo
objetivo é estudar e caracterizar a diversidade microbiana presente em amostras e entender
como as comunidades microbianas variam em diferentes habitats. E particularmente (til para
amostras ambientais com uma grande diversidade de microrganismos, como o solo (KANG;
LEE, 2016).

As ferramentas de metataxonomia analisam dados de sequenciamento de alto
rendimento, principalmente do sequenciamento do gene 16S rRNA e DNAseq, para
identificar microrganismos e virus dentro de uma mistura complexa. Com a crescente
demanda por analise do microbioma funcional, os estudos de metatranscriptoma atraem
mais interesse (GEVERS et al., 2012).

Ferramentas de metataxonomia analisam dados de sequenciamento para identificar
microrganismos e virus de misturas complexas. Essas ferramentas podem ser divididas em
duas categorias principais com base nos dados que processam para identificar

microrganismos: sequenciamento de marcadores curtos (por exemplo, genes 16S e 18S/ITS
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rRNA para bactérias e fungos, respectivamente) e sequenciamento de DNA shotgun
(DNSeq). No entanto, a identificacdo de microrganismos e a compreensao de seu papel na
salde e na patogénese do hospedeiro representam desafios para a comunidade de
bioinformatica (CALLAHAN, MCMURDIE; HOLMES, 2017).

Os maiores desafios para a metataxonomia séo (1) processar um grande volume de
dados de sequéncia de forma eficiente, (2) lidar com informac¢des ambiguas, quando a
mesma sequéncia corresponde a varias espécies e (3) classificar com resolugéo abaixo do
clado do género. Por exemplo, na analise de DNAseq, as sequéncias podem se alinhar a
varios taxons, possivelmente em diferentes clados (CARUSO et al., 2019). Na analise
metataxondmica 16S, uma sequéncia € mapeada para uma unidade taxonémica operacional
(OTU), que representa um agrupamento de organismos em vez de um organismo especifico
(CALLAHAN, MCMURDIE; HOLMES, 2017).

Gene 16s rRNA estéa divido na regido secundaria em 9 regides: V1-V9. Cada regido
tem uma parte super conservada, variavel e hiper variavel (Figura 4). Para identificacdo dos
procariotos, o gene é amplificado por reacdo em cadeia da polimerase (PCR) com primers
gue se ligam a regides conservadas e, em seguida, sdo sequenciados. Os dados de
sequenciamento sdo submetidos a andlises através da bioinformatica, em que as regides

variaveis sdo usadas para discriminar os taxons bacterianos (MATSUO et al., 2021).

Figura 4: Regides conservadas, variaveis e hipervariaveis dentro do gene 16S rRNA

e 0s varios pares de primers usados para sequenciamento

i I37F, 515+ Si8F >

A . P y.
(TR 058 (exeR p—
l Vl b uj i I "’! i l Ud i [ vs i “ 1 b v’ i b vs 4 ! w i
H1 H2 H3 Ha H5 HE H7 | H8 HY
4] 136 433 576 a1 ] 1117 1243 1435

. Regido Conservada Regido Variavel (V) . Regido Hiper variavel (H)

Fonte: Adaptado SHAHI; FREEDMAN; MANGALAM, 2017

As regides conservadas do gene 16S rRNA permitem identificar organismos, visto que
sdo comuns a todas as bactérias. Essas regides sao frequentemente usadas como alvos
para a amplificacdo por PCR para identificar bactérias em amostras ambientais ou clinicas
(ALVES, 2020).

As regides variaveis e hipervariaveis do gene 16S rRNA sdo importantes para a
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identificacdo e diferenciacdo de espécies bacterianas. Essas regides sao frequentemente
usadas para anadlise filogenética e construcdo de arvores evolutivas, permitindo a
classificacdo das bactérias em grupos filogenéticos (VIEIRA, 2021).

Além disso, a analise de metataxonbmica € frequentemente usada para estudar a
diversidade bacteriana em diferentes ambientes, como solos, agua e intestinos de animais.
Isso é importante para entender a ecologia e a diversidade bacteriana em diferentes
ecossistemas, bem como identificar potenciais patégenos, ajudando no desenvolvimento de
tratamentos e terapias (ALVES, 2020).

Mais do mapeamento da composicdo taxonémica de uma amostra, a tarefa mais
desafiadora para estudos metagenémicos € a avaliacdo da contribuicdo génica de cada
membro da comunidade investigada em termos de genes funcionais. Para resolver esse
problema, o sequenciamento metagendmico shotgun é a estratégia mais adequada. Aqui,
longas moléculas de DNA, como cromossomos completos, sdo quebradas aleatoriamente
em fragmentos que sao sequenciados. Assim, os dados metagendmicos fornecem
conhecimento sobre a composi¢do taxondmica do ecossistema em estudo, mas também
sobre 0s genes funcionais na amostra, uma informag¢do que ndo € recuperavel com o
sequenciamento do gene 16S rRNA. Por outro lado, a metagendmica shotgun requer maior

abrangéncia do que a metataxonémica.

3.4.1 Unidades taxonomicas operacionais (OTU’s) e Variantes de Sequéncia
amplicon (ASV’s)

As sequéncias sdo agrupadas em compartimentos chamados 'Unidades taxonémicas
operacionais’ (OTUs) com base na similaridade (CARUSO et al.,, 2019). O conceito de
OTU’s, que constréi taxons definidos "matematicamente”, € amplamente aceito e aplicado
para descrever comunidades bacterianas usando o sequenciamento amplicon do gene 16S
rRNA. Os OTU’s sao frequentemente usados para inferir caracteristicas e fungdes uma vez
gue sao considerados representantes justos dos membros da comunidade. No entanto, a
ligacao entre taxons moleculares, taxons reais e OTU’s parece ser muito mais complicada.
Cepas da mesma espécie bacteriana (idealmente pertencentes a mesma OTU) geralmente
compartilham apenas alguns genes (0 genoma central), enquanto outros genes sao
especificos da cepa e unicos (CALLAHAN, MCMURDIE; HOLMES, 2017).

Como exposto por Callahan et al (2019), normalmente, a similaridade entre um par

7

de sequéncias é calculada como a porcentagem de sitios que concordam em um
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alinhamento de sequéncia par a par. Um limite de similaridade comum usado é 97%. Do
cluster OTU, uma Unica sequéncia € selecionada como uma sequéncia representativa. A
sequéncia representativa € anotada usando um método de classificacdo 16S e todas as
sequéncias dentro da OTU herdam essa mesma anotacdo. Varios pipelines foram
desenvolvidos para realizar toda a andlise 16S de ponta a ponta, incluindo QIIME e
MOTHUR citados por Callahan et al (2019).

Um dos maiores beneficios do agrupamento OTU, segundo defendem Caruso et al
(2019), é computacional. Normalmente, uma analise de amplicon 16S pode ter milhdes de
leituras, no entanto, isso pode resultar em apenas milhares de OTU’s. Analises downstream,
como alinhamento de sequéncia multipla (MSA) ou estimativa de filogenia, tornam-se mais
tratdveis ao trabalhar no conjunto de sequéncia representativo. Assim, 0 agrupamento
permite uma analise rpida dos conjuntos de dados amplicon.

No entanto, Kunin et al (2010) destacam que tem havido muitas criticas ao uso de
similaridade percentual de sequéncia para definir OTU’s. Primeiro, a similaridade percentual
da sequéncia pode superestimar a similaridade evolutiva entre pares de sequéncias. Por
exemplo, a similaridade de sequéncia calculada a partir de alinhamentos de pares subestima
0 numero de substituicbes em comparacdo com a similaridade calculada a partir de MSA's.
Além disso, os autores mencionam gue a similaridade percentual € uma métrica de distancia
ndo evolucionaria; ndo leva em consideracéo que multiplas substituicbes podem ocorrer no
mesmo local. Esses estudos sugerem que a melhor pratica para calcular a similaridade entre
sequéncias € usar distancias corrigidas evolutivamente com base em um MSA; no entanto,
as andlises tipicas usam distancias ndo corrigidas com base em alinhamentos de sequéncia
de pares.

Em segundo lugar, o limite exemplo, duas espécies diferentes podem ter sequéncias
16S 99% semelhantes como Bacillus globisporus e B. psychrophilus ou a mesma cepa pode
ter multiplas copias do gene 16S rRNA gue diferem em 5% para algumas regides. Mesmo
usando as regides hipervariaveis ainda pode levar a ambiguidade; Huse e outros.
descobriram que 18% da regido V3 mapeada para duas ou mais sequéncias de rRNA.

Em relagdo as variantes de sequenciamento de amplicons (ASVs), estas foram
propostas como uma alternativa as unidades taxonémicas operacionais (OTUs) para
analisar comunidades microbianas. A popularidade dos ASV’s cresceu, em parte devido ao
desejo de refletir um nivel mais refinado de taxonomia, uma vez que eles ndo agrupam

sequéncias com base em um limite baseado em distancia (CARUSO et al., 2019).
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De acordo com Callahan et al (2019), os ASV’s s&o inferidos por um processo de novo
no qual as sequéncias biologicas sdo discriminadas dos erros com base, em parte, na
expectativa de que as sequéncias bioldgicas tenham maior probabilidade de serem
observadas repetidamente do que as sequéncias que contém erros. Como resultado, a
inferéncia ASV nado pode ser executada independentemente em cada leitura - a menor
unidade de dados da qual os ASV’s podem ser inferidos € uma amostra. No entanto, ao
contrario dos OTU’'sde novo, os ASV’s sdo rotulos consistentes porque os ASV’s
representam uma realidade bioldgica que existe fora dos dados que estdo sendo analisados:
a sequéncia de DNA do organismo analisado. Assim, ASV’s inferidos independentemente
de diferentes estudos ou diferentes amostras podem ser validamente comparados.

A representacdo esquematicamente a validade de OTU’s de novo, OTU’s de
referéncia fechada e ASV’s atribuidos a partir de um conjunto de dados focal comum na
Figura 5. O eixo x representa toda a variacdo bioldégica que existe no locus genético
sequenciado. O eixo y representa todos os dados amplicon gerados a partir desse locus e
todos os dados futuros que podem ser gerados. A regido de validade para o tipo de recurso

esta sombreada:
Figura 5: Esquema de validade de OTU’s de novo, OTU’s de referéncia fechada e ASV’s

OTU’s DENOVO ~ OTU’s DE REFERENCIA FECHADA ASV's

| VALIDO
__ L INVALIDO

DADOS

VARIACAO BIOLOGICA

Fonte: Adaptado Callahan, McMurdie e Holmes, 2017.


https://www.nature.com/articles/ismej2017119#Fig1
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A extensdo da validade de OTU’s de novo, OTU’s de referéncia fechada e ASV’s
determinada a partir de um conjunto de dados focais. Este esquema enfatiza as limitacoes
inerentes a ambas as classes de OTU’s. As OTU’s de novo séo invalidas fora do conjunto
de dados em que foram definidas. As OTU’s de referéncia fechada ndo podem capturar a
variacdo bioldgica fora do banco de dados de referéncia usados em sua constru¢ao. Os
ASV’s transcendem essas limitagdes: os ASV’s capturam toda a variag&o bioldgica presente
nos dados, e os ASV’s inferidos de um determinado conjunto de dados podem ser
reproduzidos em conjuntos de dados futuros e validamente comparados entre 0s conjuntos
de dados (EDGAR, 2017).

Fica entdo compreendido, que, ao analisar o sequenciamento do microbioma
direcionado, € necesséaria uma abordagem diferente para determinar a origem da sequéncia
do que os métodos tipicos baseados em alinhamento. ISso ocorre porque o gene de origem
de um gene alvo amplificado ja € conhecido e o objetivo € determinar sua origem taxonémica
com base em um numero potencialmente pequeno de variacdes em relacdo a taxons
semelhantes. No contexto do sequenciamento do genoma inteiro, € improvavel que um
pequeno numero de ASV’s causadas por erro do sequenciador confunda seriamente um
alinhador e tenha pouco efeito na atribuicdo final da sequéncia.

O sequenciamento direcionado, em que a comparacdo de varias sequéncias
semelhantes, em vez do alinhamento entre varios genomas, é a principal operacao, tem o
potencial de ser confundido por ASV’s errdneos. Isso pode resultar na atribuicdo incorreta
da sequéncia, levando a deteccdo de um organismo semelhante, mas incorreto, ou a falsa
descoberta de um novo organismo. Felizmente, duas estratégias foram desenvolvidas para
minimizar os efeitos do erro de sequenciamento direcionado, cada uma com suas préprias
vantagens, desvantagens e idiossincrasias.

Existem muitos argumentos de que o campo deveria estar caminhando para uma
abordagem ASV. Conforme declarado acima, as abordagens ASV podem fornecer uma
vantagem significativa para uma identificacdo mais precisa de microrganismos. Além disso,
eles podem fornecer uma imagem mais detalhada da diversidade dentro de uma amostra.
Uma OTU, sendo um agrupamento de varias sequéncias semelhantes que podem ser
sequéncias “reais” da amostra ou erros, pode conter varias espécies semelhantes de
microrganismos agrupados em uma unica unidade. Um ASV nao tem esse problema, pois
mesmo uma Unica diferenca de base na sequéncia resultara em um ASV exclusivo e em

uma imagem mais detalhada da diversidade de uma determinada amostra (EGAR, 2017).
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Kunin et al (2010) alertam para a existéncia de um compromisso potencialmente
significativo entre os métodos de geragdo de OTU, onde um seleciona a facilidade
computacional de geragdo e comparagao de OTU’s, enquanto o outro seleciona a falta de
viés de referéncia, com um terceiro método que combina os dois para um resultado
intermediario. As OTU’s de referéncia fechada sdo computacionalmente rapidas e faceis
para geracao e comparacgao entre amostras e estudos, mas carregam um risco significativo
de viés de referéncia e perda de novas sequéncias. As OTU's de novo sao
computacionalmente lentas, mas retém todas as sequéncias da amostra e ndo apresentam
risco de viés de referéncia, pois sdo geradas sem referéncia.

De acordo com Edgar (2017), as OTU’s de referéncia aberta estdo em algum lugar
entre esses métodos, dependendo da natureza da amostra e o autor cita as abordagens de
OTU baseadas em referéncia ainda sdao uma escolha vélida em grandes estudos
populacionais, como o Human Microbiome Project 6, que contribuiu com uma grande visao
para o campo por meio do registro de um grande numero de individuos e da analise e
caracterizacdo completa de amostras onde os taxons esperados ja estdo bem definidos e
bem documentados nos bancos de dados de referéncia. Ndo se espera que as
preocupacdes com o viés de referéncia para esses tipos de amostra sejam especialmente
altas, e a eficiéncia computacional e a facilidade de adicionar novos dados e comparar
amostras ajudam a manter 0s requisitos de recursos computacionais sob controle.

Em comparagdo, uma andlise de microrganiSmos que vivem em uma caverna
subaquatica remota e inexplorada na Amazoénia, onde as condi¢cdes da agua sdo altamente
incomuns em termos de conteddo mineral, pH e temperatura, guase certamente exigiria uma
pesquisa de nova geracao de OTU mais significativa. Esse tipo de cenario certamente faria
bem em adotar rapidamente uma abordagem ASV para facilitar a comparacéo de dados e a
adicdo de novos dados, além de permitir a aceitacdo apenas de sequéncia exata e de alta

confianga para bancos de dados de referéncia (EDGAR, 2017).

3.5 Anélise de Componentes Principais

A analise de componentes principais (Principal Component Analysis — PCA), € um
método de reducdo de dimensionalidade frequentemente usado para reduzir a
dimensionalidade de grandes conjuntos de dados, transformando um grande conjunto de
variaveis em um menor que ainda contém a maior parte das informacdes do grande conjunto
(SIMON; DANIEL, 2011).
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De acordo com Wang et al (2021), a reducao do numero de variaveis de um conjunto
de dados ocorre naturalmente as custas da precisdo, mas o truque na reducdo da
dimensionalidade é trocar um pouco de precisdo pela simplicidade. Porque conjuntos de
dados menores sdo mais faceis de explorar e visualizar e tornam a analise de pontos de
dados muito mais facil e rapida para algoritmos de aprendizado de maquina sem variaveis
estranhas para processar. Ou seja, a ideia do PCA é simples — reduzir o nimero de variaveis
de um conjunto de dados, preservando o maximo de informacao possivel.

Os componentes principais sdo a chave do PCA; eles representam o que esta por
tras dos seus dados. Em termos leigos, quando os dados sdo projetados em uma dimensao
inferior (suponha trés dimensdes) a partir de um espaco superior, as trés dimensdes nada
mais sdo do que os trés componentes principais que capturam (ou mantém) a maior parte
da variacéo (informacao) dos seus dados (IVANNOVA et al., 2016).

Edgar (2017) descreve que 0s componentes principais tém direcdo e magnitude. A
direcéo representa em quais eixos principais os dados estdo mais espalhados ou tém maior
variagdo e a magnitude significa a quantidade de variagdo que o Componente Principal
captura dos dados quando projetado nesse eixo. Os componentes principais sdo uma linha
reta e o primeiro componente principal contém a maior variacdo nos dados. Cada
componente principal subsequente é ortogonal ao Ultimo e tem uma variancia menor. Dessa
forma, dado um conjunto de x variaveis correlacionadas em y amostras, se obtém um
conjunto deu componentes principais ndo correlacionados nas mesmas y amostras.

A razéo pela qual se obtém componentes principais néo correlacionados dos recursos
originais € que os recursos correlacionados contribuem para 0 mesmo componente principal,
reduzindo assim os recursos de dados originais em componentes principais nao
correlacionados; cada um representando um conjunto diferente de recursos correlacionados
com diferentes quantidades de variacdo (TURNBAUGH; GORDON, 2008).

Como dito anteriormente, os solos sao parte importante para a qualidade do ambiente,
e a compreensao de diferentes aspectos relacionados a taxonomia e detalhes sobre o solo
ajudara a avancar no conhecimento e uso dos solos para um melhor ambiente. A PCA é
uma técnica estatistica multivariada usada para analisar rela¢cdes entre um grande nimero
de variaveis e um niumero menor de objetos. PCA constitui a base da analise multivariada
de dados baseada em métodos de projecdo. O uso mais importante do PCA é representar

uma tabela de dados multivariados como um conjunto menor de variaveis (indices de
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resumo) para observar tendéncias, saltos, clusters e outliers. Esta visdo geral pode revelar
as relagcfes entre observacgfes e variaveis, e entre as variaveis (IVANNOVA et al., 2016).

O PCA é uma ferramenta muito flexivel e permite a anélise de conjuntos de dados
gue podem conter, por exemplo, multicolinearidade, valores faltantes, dados categoricos e
medicdes imprecisas. O objetivo é extrair informacdes importantes dos dados e expressar
essas informagdes como um conjunto de indices resumidos chamados componentes
principais (VIEIRA, 2021).

Wang et al (2021) explicam que, estatisticamente, o PCA encontra linhas, planos e
hiperplanos no espaco K-dimensional que aproximam os dados da melhor forma possivel no
sentido dos minimos quadrados. Uma linha ou plano que é a aproximagdo de minimos
guadrados de um conjunto de pontos de dados torna a variagcado das coordenadas na linha
ou plano tao grande quanto possivel.

Neste estudo, 0s objetos sdo as amostras de solo e as variaveis sdo 0s componentes
de caracterizacdo do solo e as inter-relacbes e sdo explicadas por meio de variaveis
denominadas componentes principais.

Os dados das variaveis de solo obtidos a partir das caracterizacbes sao
transformados, auto dimensionados e avaliados utilizando a PCA para distinguir
geoquimicamente os solos. A relacdo estatistica entre a taxonomia do solo e as
caracteristicas fisicas e quimicas do solo é obtida a partir da analise exploratéria
reconstruida. Usando a PCA, consegue-se agrupar as ordens e subordens de solos
escolhidas a partir da base de dados para articular a estrutura latente que poderia conectar
as propriedades fisicas e quimicas do solo a taxonomia do solo e critérios morfolégicos
(ALVES, 2020).

As técnicas utilizadas para estimar a qualidade do solo incluem analise de
componentes principais (PCA), uma PCA normalizada e parametros comuns do solo (textura
do solo, pH, CO, N, P e K). Edgar (2017) explica que a PCA pode ser utilizada para distinguir
as amostras por suas propriedades e realizar uma decomposi¢cdo ortogonal de mudltiplas
variaveis do solo em um conjunto reduzido decomponentes principais que, por sua vez,
contém uma combinacao linear de variaveis de solo covariaveis. Correlagdes graficas entre
as cargas variaveis e os graficos de escores indicam as semelhancas e diferencas entre

cada ordem taxonémica de solos.
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4. MATERIAIS E METODOS

4.1 Area de estudo e coleta das amostras

Os indices de diversidade utilizados para avaliar os metagenomas de comunidades
procariéticas do solo em diferentes niveis filogenéticos foram comparados. Foram
considerados os seguintes indices: o numero de taxons detectados e os indices de Shannon,
Simpson. A analise da diversidade das comunidades procarioticas foi baseado na anélise de
genes 16S rRNA. O PCA dos indices de diversidade em relacdo as propriedades do solo de
canga foram determinados a partir dos locais de amostragem.

As amostras que sao representativas e que ndo apresentaram triplicatas foram
coletadas no Monumento Natural Estadual da Serra da Piedade (MONAESP), na regido do
Santuario da Serra da Piedade, situado a 50 Km da capital Belo Horizonte, na divisa dos
municipios Sabara e Caeté/MG inserido na borda lateral Rupestre sobre a canga ferruginosa
(19°49'21,51” S 43°40'38,22” O) totalizando 108 m?. O clima da regido é classificado como
subtropical de altitude e a temperatura média durante o ano € de 21°C, sendo que as maiores
temperaturas sao registradas no trimestre de janeiro a marco e as menores temperaturas no
trimestre de junho a agosto (LOPES, 2008).

As amostras foram retiradas na profundidade de até 10 cm, em dezoito pontos
amostrais, em trés transectos diferentes (L1, L2, L3), onde seis pontos foram amostrados
em cada transecto, com distanciamento de 2 metros entre eles, no dia 19/06/2021 (Figura
6).
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Figura 6: Area de coletas das amostras

Fonte: Préprio Acervo

As amostras foram destorroadas e passadas em peneira de malha de 2 mm e secas
ao ar para as andlises quimicas. As amostras, para a extracdo do DNA, foram
acondicionadas em tubos Falcon de 50 mL e mantidas sob refrigeragao (-20°C).

4.2 Caracterizacao fisico-quimica do solo

A caracterizacdo quimica das amostras de solo coletadas foi realizada pelo Laboratorio
Andlise de Solos do Instituto Mineiro de Agropecuéria (LASO - IMA, 2022). Foram
quantificados: pH método potenciométrico; Ca?*, Mg?* método de absorcdo atdmica; AlP*
método volumétrico por titulagdo com hidréxido de sédio; P método colorimétrico com
emprego de acido ascorbico; K método direto por fotbmetro de chama; capacidade de troca
catibnica (CTC) e soma de bases (SB) através de calculos; matéria organica método
colorimétrico. Os microelementos (Cu, Fe, Mn, Zn) foram quantificados utilizando solucdo
através absorcéo atémica (PROFERT — MG, 2023).
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4.3 Extracdo e Sequenciamento de DNA

Segundo Wang et al (2021), Metabarcoding do gene 16S rRNA € comumente usados
para caracterizar comunidades microbianas, estimando a abundancia relativa de
micorganismos. Aqui, adotou-se um método para recuperar as concentracées do gene 16S
rRNA por grama de qualquer amostra ambiental usando um padréo sintético em quantidades
minusculas (100 ppm a 1% das sequéncias 16S rRNA) adicionado a amostra antes da
extracdo do DNA e quantificado por reacdes quantitativas de reacdo em cadeia da
polimerase (QPCR). Isso permite a normalizagcao pela densidade microbiana inicial, levando
em conta o rendimento de recuperacao de DNA.

O DNA metagenémico das amostras foi extraido de 250 mg de solo utilizando o kit
DNeasy® PowerSoil® Pro Kit (Qiagen, Alemanha) seguindo as instru¢des do fabricante. A
concentragdo do material genético foi medida em equipamento NanoDrop (Thermo
Scientific).

As amostras de DNA foram enviadas para sequenciamento na empresa Zymo
Research Corporation (Botucatu - SP, Brasil). O conjunto de iniciadores universais 341F
(CCTACGGGRSGCAGCAG) e 806R (GGACTACHVGGGTWTCTAAT) foram usados para
amplificar o gene 16S rRNA da regido amplificada V3-V4, de acordo com protocolo préprio

da empresa. Os amplicons foram sequenciados utilizando a plataforma lllumina MiSeq.

4.4 Bioinforméatica

As reads obtidas passaram pelos processos de remocao dos adaptadores, filtragem
por qualidade, montagem dos pares de sequéncias e eliminacdo de sequéncias repetidas
para andlises de taxonomia. Em seguida, os contigs foram montados e avaliados quanto a
regiao de interesse serédo identificadas as regides 16s rRNA para a identificacdo procariotos
guanto a taxonomia, abundancia e diversidade da comunidade presente em cada uma das
amostras bioldgicas.

Foi utilizado FastQC (ANDREWS, 2010) para avaliacdo de qualidade, apoés foi
realizado o merge de todas as leituras diretas e reversas através de VSEARCH (ROGNES
etal., 2016), remocao de primers utilizando o Cutadapt (MARTIN, 2011) e geracao de tabelas
ASV’s com USEARCH (EDGAR, 2010), as classifica¢cdes taxondmicas dos ASV’s foram
realizadas com o algoritmo SINTAX (EDGAR, 2016) do USEARCH e o banco de dados
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taxondbmico SILVA, e finalmente, a consolidagao da tabela de abundancias das AVS’s com
as classificacdes taxonémicas € realizada com o script local get_abundances_table_asv.py.
O pipeline foi desenvolvido por meio da linguagem de programacédo Python 3 e o codigo
fonte encontra-se disponivel no GitHub: https://github.com/LBMCF/pipeline-for-amplicon-

analysis.

4.5 Estatistica

Para realizar analises de diversidade foram utilizados os indices de Simpson
(SIMPSON, 1949) e Shannon (SHANNON, 1948) calculados a partir da linguagem R do
RStudio®, versdo 4.2.3. com a biblioteca "vegan".

Foi realizada uma analise de componentes principais (PCA), utilizando os resultados
das andlises quimicas de solo. A andlise objetivou-se agrupar os pontos amostrados dos
atributos quimicos semelhantes. PCA foi feita utilizando a linguagem R do software

RStudio®, verséo 4.2.3 atraves das bibliotecas “rJava”, “xIsx”, “FactoMineR", “factoextra”,

“ggplot2” e os dados foram padronizados.
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 Sequenciamento dos amplicons da regiéo

O sequenciamento dos amplicons da regido V3-V4 do gene 16S rRNA gerou um total
de 3.754.490 sequéncias, com numero meédio de 208.582 mil sequéncias por amostra. Apos
o filtro de qualidade, o numero total de sequéncias obtidas foi 1.065.670, representando
28,38% do total de sequéncias (Tabela 1).

As variantes de sequéncia de amplicon (ASV’s) gerou um total de 865.667 reads,

foram inferidas a partir das leituras filtradas com acuracia de 99,92% (Tabela 1).

Tabela 1: Estatisticas do sequenciamento metataxonémico considerando todas as

amostras coletadas na area do Monumento Natural Estadual Serra da Piedade

Amostras Reads Brutas Reads Merged Reads Filtradas Reads (ASV)

AM1 177.446 80.769 47.983 39.533
AM2 181.662 82.380 50.994 42.979
AM3 226.814 103.150 64.715 54.861
AM4 210.516 95.804 59.973 47.625
AM5 255.840 116.278 72.937 56.895
AM6 174.566 79.444 48.925 32.634
AM7 197.138 89.834 56.854 48.320
AMS8 162.526 73.862 46.716 39.010
AM9 217.788 99.264 62.788 53.182
AM10 239.408 108.277 66.100 55.425
AM11 243.328 110.893 69.314 53.127
AM12 260.902 118.643 74.780 61.829
AM13 173.884 79.505 50.416 41.824
AM14 150.698 68.646 42.593 34.236
AM15 275.094 124.957 78.339 62.083

AM16 215.556 98.209 60.458 49.794



Tabela 1: continuacéo

Amostras Reads Brutas Reads Merged Reads Filtradas

Reads (ASV)

AM17 193.142 88.056 55.719
AM18 198.182 89.723 56.066
Total 3.754.490 1.707.694 1.065.670

45.522
46.788
865.667

Fonte: elaborado pela autora, 2023.

5.2 Andlise taxon6mica
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A Tabela 2 e 3 descrevem os resultados encontrados com base na classificacdo de

filo e género encontrados nas amostras analisadas.

Tabela 2: Abundéncia Relativa (%) da abordagem amplicon 16S rRNA das amostras de

solo de canga em nivel de filo

Filo AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM1 AM1 AM1 AM1 AM1 AM1 AM1 AM1 AM1

1 2 3 4 5 6 7 8 9 0 1 2 3 4 5 6 7 8
Acidobacteriota 14,0 115 116 145 11,4 111 12,7 150 143 129 138 112 645 13,7 145 10,7 140 113
Actinobacteriota 36,5 40,0 32,9 40,1 457 431 356 41,1 334 395 456 339 623 351 351 416 405 446
Bacteroidota 03 09 08 07 06 09 05 03 03 0,2 0,6 1,0 0,2 0,9 0,2 0,2 0,4 0,4
Chloroflexi 121 11,7 170 79 90 58 148 10,8 1655 109 6,1 15,0 53 139 13,0 153 133 126
Cyanobacteria 067 475 137 039 031 055 1,13 020 041 035 081 067 021 039 045 085 0,16 0,63
Myxococcota 12 11 15 20 14 27 13 07 09 14 1,3 2,0 0,4 0,9 1,0 0,6 0,7 0,97
Planctomycetota 65 40 70 48 41 35 63 51 71 6,4 3,5 6,3 19 53 58 4,9 4,7 5,0
Proteobacteria 22,7 210 193 249 230 286 210 203 184 206 254 226 205 232 251 204 176 17,6
Verrucomicrobiota 2,2 1,8 30 21 14 12 32 23 29 3,2 11 2,2 14 2,6 2,2 2,3 2,8 2,2
WPS-2 23 16 29 13 16 11 20 30 39 2,4 0,9 1,7 14 2,6 14 2,1 4,4 2,5
Outros 14 15 24 11 13 15 14 11 18 19 1,0 3,2 1,2 1,3 1,3 1,1 1,4 2,2

Tabela 3: Abundéancia Relativa (%) da abordagem amplicon 16S rRNA das amostras de

solo de canga em nivel de género

Género AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18
1921-2 32 09 o077 16 17 08 10 18 20 17 06 03 03 22 27 29 20 17
1921-3 24 07 20 14 22 08 18 24 39 22 08 15 01 29 14 18 25 23
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Tabela 3: continuacao

AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM AM

Género 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18
Acidibacter 16 09 12 27 16 21 14 14 12 18 18 10 07 12 20 12 10 15
Acidiphilium 22 48 53 12 17 17 26 26 35 19 19 55 09 26 15 20 24 16

Acidothermus 201 11,4 7,77 165 187 95 133 175 115 198 171 524 215 165 255 164 151 135

Actinomycetospora o7 15 09 09 12 13 05 09 o077 04 13 16 07 06 03 06 07 07

Bradyrhizobium 54 41 320 83 61 82 59 36 26 55 84 32 49 38 63 42 34 47
Bryobacter 125 134 142 95 78 7,0 13,7 16,2 18,7 11,1 10,2 12,0 44 149 131 115 17,0 93

Burkholderia-

Caballeronia- 12 04 024 12 11 09 oO08 06 03 10 21 04 09 10 09 06 05 10

Paraburkholderia
Candidatus Solibacter 36 28 370 46 29 32 33 37 38 38 34 35 15 37 52 34 35 28

Candidatus 18 20 504 22 10 10 37 13 35 30 09 32 00 24 13 02 25 28
Udaeobacter
Conexibacter 142 16,9 1%9 150 155 12,8 153 20,2 20,9 163 96 162 297 142 137 21,0 243 182
Crossiella 27 16 405 23 30 08 63 49 52 45 48 53 11 23 04 63 28 105
FCPS473 14 04 045 02 04 01 03 05 05 06 01 03 12 08 08 18 07 09
Haliangium 00 10 1,61 18 12 30 12 06 09 13 10 14 00 07 06 04 07 07
HSB OF53-F07 21 05 043 07 14 03 05 15 15 07 02 02 05 23 33 27 10 08

Jatrophihabitans 09 39 261 20 25 30 1,7 o08 08 13 33 34 18 15 02 04 07 18
Mycobacterium 82 86 405 80 1104 109 76 95 55 92 85 31 196 74 89 129 89 71
Pseudonocardia 07 52 53 17 24 34 30 09 18 10 25 57 02 22 04 04 12 37

RB41 05 07 18 02 02 03 13 01 09 03 09 11 000 03 02 00 05 16
Roseiarcus 16 12 119 16 13 09 13 12 18 15 10 08 09 11 22 12 08 09
Outros 128 17,0 12’0 16,3 156 27,9 132 80 85 110 197 249 87 153 93 81 75 12,4

A abordagem do amplicon 16S rRNA detectou 28 Filos, 50 Classes, 49 Familias e 185
géneros bacterianos. O dominio Bactéria foi observado com abundéancia relativa de 96,31%
e Archaea 3,69%, demonstrando grande predominio de Bactéria sobre Archaea nas
comunidades do solo canga.

A composicao taxondmica em nivel de filo da comunidade bacteriana do solo de canga
e suas respectivas abundéancias sdo apresentadas na Figura 7. As bactérias pertencentes
ao filo Actinobacteriota (40,7%), Proteobacteria (21,79%), Acidobacteriota (12,5%),
Chloroflexi (11,73%), Planctomycetota (5,14%), WPS-2 (2,19%), Verrucomicrobiota (2,17%),
Myxococcota (1,24%) representaram os grupos com maior abundancia relativa (= 1% da

comunidade total).
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Figura 7: Distribuicdo dos filos mais abundantes encontrados nas amostras do solo de

canga
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Fonte: dados da pesquisa, 2023.

Actinobactérias € um dos mais diversos grupos de bactérias na natureza. Seus
membros variam de organismos unicelulares anaerdobios a linhagens aerobicas,
filamentosas e formadoras de esporos. Sdo abundantes em ambientes de solo,
especialmente aqueles com pH mais alto, e em ecossistemas marinhos e de agua doce
(ADAMS et al., 2011).

Além de sua importante influéncia na satde humana, as Actinobacterias tém papéis
ecoldgicos importantes. Antes de se concentrar na descoberta de antibiéticos, o trabalho do
ganhador do Prémio Nobel Selman Waksman sobre bactérias do solo e seu impacto na
produtividade agricola foi um dos primeiros a implicar as Actinobacterias como importantes
contribuintes para o processo de decomposi¢cdo da biomassa vegetal. Mais recentemente,
as Actinobacterias foram reveladas como simbiontes generalizados de eucariotos, ajudando
os herbivoros a obter acesso a biomassa vegetal como mutualistas nutricionais e produzindo
produtos naturais como mutualistas defensivos (ADAMS et al., 2011).

J& as Proteobacteria sdo um filo de bactérias Gram-negativas, muito comuns em
ambientes de solo incluindo as rizosferas, solos salinos e solos semiaridos e estédo

relacionadas a uma ampla gama de funcdes envolvidas na ciclagem de carbono, nitrogénio
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e enxofre (BODEN et al., 2017). Embora as espécies de Proteobacterias possam ser
encontradas em uma variedade de ambientes, a maioria dessas espécies € mesdfila, o que
significa que elas preferem temperaturas moderadas (20-45°C) para crescer e prosperar
(GARRITY; HOLT, 2001). Porém algumas demonstraram ser termofilicos (como
tepidomonas e thermosulfata) e outras que sdo capazes de sobreviver em temperaturas
extremamente baixas (por exemplo, Polatomonas) (BODEN et al., 2017).

O filo Chloroflexi abrange um grupo de bactérias ecoldgica e fisiologicamente diverso,
gue foram detectados em uma gama cada vez mais ampla de habitats anaerdbios e
termifilico (BARKA et al., 2016; HANADA, 2014).

Assim como foi visto nos resultados desse estudo, Costa et al (2021) constataram
uma quantidade substancial de diversidade de Acidobacteriota, assim como o terceiro mais
encontrado nos resultados dessa pesquisa, um filo consistentemente encontrado entre
taxons abundantes em solos em todo o mundo.

Costa et al (2021) também apontaram que em solos lateriticos ferruginosos, as
populacées de Actinobacteriota se destacam pela eficacia na remocéo de ferro e, como
resultado, na solubilizagdo de fosfato, sendo o filo mais proeminente nas amostras
analisadas neste estudo.

Em semelhanca com o tipo de solo analisado nesta pesquisa, tomando amostras de
solo lateritico e de campo rupestre como objeto de pesquisa, Guo et al. (2023) constataram
a abundancia dos filos de bactérias do solo variaram de acordo com as mudancas de
nutrientes. Sob diferentes camadas do solo, as trés bactérias dominantes nos solos mistos
ferruginosos convergem com este estudo: os filos Actinobacteriota, filo Proteobacteria e filo
Chloroflexi, o que também foi verificado nos resultados das amostras analisadas neste
estudo.

O filo Actinobacteria apresentou maior correlacdo com nutrientes e os resultados
mostraram que a rocha mole poderia melhorar a qualidade do solo arenoso, e que o
crescimento microbiano foi dependente das caracteristicas fisico-quimicas do solo Guo et al
(2023).

A composigdo taxonébmica em nivel de género da comunidade bacteriana do solo de

canga e suas respectivas abundéancias sédo apresentadas na Figura 8.
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Figura 8: Distribuicdo dos géneros mais abundantes encontrados nas amostras do

solo de canga
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Fonte: dados da pesquisa, 2023.

Os géneros Conexibacter (17,28%), Acidothermus (15,39%), Bryobacter (12,04%),
Mycobacterium (8,81%), Bradyrhizobium (5,1%), Crossiella (3,82%), Candidatus Solibacter
(3,48%), Acidiphilium (2,55%), Pseudonocardia (2,32%), Candidatus Udaeobacter (2,09%),
1921-3 (1,84%), Jatrophihabitans (1,82%), 1921-2 (1,55%), Acidibacter (1,47%), Roseiarcus
(1,20%), HSB OF53-F07 (1,15%), Haliangium (1,01%) representaram 0s grupos com maior
abundéancia relativa (= 1% da comunidade total).

O género Conexibacter representa o género tipo da Familia Conexibacteraceae com
Conexibacter woesei como a espécie tipo do género. C. woesei € um representante de uma
profunda linha evolutiva de descendéncia dentro do filo Actinobacteria. Sdo bastonetes
peguenos e curtos que sdo moveis por flagelos peritriquios. Eles podem formar agregados
apo6s um periodo de crescimento mais longo e, entdo, como uma caracteristica tipica, uma
estrutura ondulada é formada pela autoagregacdo de flagelos com células bacterianas
emaranhadas (MONCIARDINI et al., 2003).

O género Acidothermus contém uma Unica espécie, Acidothermus cellulolyticus,
isolada de uma fonte termal, constituida por bastonetes e filamentos sem endosporos, sem
flagelos e com coloracdo de Gram variavel. A. cellulolyticus foi isolado pela primeira vez de
fontes termais acidas no Parque Nacional de Yellowstone em 1987 (CHUNG et al., 2015).
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Segundo Barabote et al (2009), o nome Acidothermus possui varios genes para a
degradacdo da biomassa vegetal e tém valor para aplicacfes biotecnoldgicas.

J& o género Bryobacter acomoda bactérias de crescimento lento, estritamente
aerobias e tolerantes ambiente acido, que habitam solos e pantanos (BELOVA et al., 2018).

lvanova et al (2016), explicam que as células dessas acidobactérias sdo Gram-
negativas, ndo formadoras de esporos, iméveis, bastonetes curtos ou cocdides que se
reproduzem por fiss@o binaria. Bryobacter utiliza varios agucares, polissacarideos e acidos
organicos, desempenha um papel importante na ciclagem do carbono do solo (BELOVA et
al., 2018).

Mycobacterium pertence a um grupo bacteriano diversificado, onipresente em muitos
solos e ambientes aquaticos. Sao bactérias Gram-positivas, catalase positivas, ndo moveis
e nao formadoras de esporos em forma de bastonete. A maioria das Mycobacterium s&o
organismos aerobicos, embora algumas espécies sejam microaerdfilas (CHILIMA et al.,
2006).

Shuster et al (2018), ao estudarem as formacbes de ferro em campos rupestres
verificaram que a comunidade microbiana dos rejeitos era composta por Proteobactérias e
Cianobactérias e, no nivel de género, os rejeitos continham principalmente Planktothrix sp.
e Acidithiobacillus sp. Em comparacéo, a comunidade microbiana dos capins Tifton-85 era
mais diversa e era composta por Actinobacteria, Acidobacteria, Proteobacteria e Firmicutes.
Embora Actinobacteria tenha constituido a maior por¢cdo da comunidade microbiana das
TIFs, as unidades taxonémicas operacionais (OTU’s) para Mariprofundus foram as mais
abundantes. Pseudonocardia e Conexibacter foram os proximos géneros mais abundantes

com base nas abundancias de OTU.

5.3 indice de Diversidade

As Tabelas 4 e 5 destacam os indices de diversidade alfa calculados para cada
amostra. A analise desses indices nos permite explorar os padrdes de diversidade e avaliar

o grau de heterogeneidade biologica na area de estudo.
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Tabela 4: Alfa diversidade das amostras da area experimental do Monumento Natural

Estadual Serra da Piedade em nivel de filo

Identificagdo Amostra indice Diversidade indice Diversidade
Shannon Simpson

AM1 1,7787 0,7754
AM 2 1,7929 0,7641
AM 3 1,9326 0,8047
AM 4 1,6885 0,7462
AM 5 1,6126 0,7145
AM 6 1,6078 0,7142
AM 7 1,8254 0,7852
AM 8 1,6968 0,7513
AM9 1,8630 0,7992
AM 10 1,7857 0,7666
AM 11 1,5492 0,7034
AM 12 1,9005 0,7936
AM 13 1,2130 0,5621
AM 14 1,7877 0,7801
AM 15 1,7354 0,7719
AM 16 1,6848 0,7471
AM 17 1,7537 0,7628
AM 18 1,7260 0,7375

Fonte: elaborado pela autora, 2023.

Os resultados indicam que os indices de diversidade de Shannon e Simpson em nivel
de filo, foram maiores na amostra 3 (AM3) em comparacao com as outras amostras (Tabela
4). Essa observacao sugere que a diversidade presente na AM3 abriga uma variedade mais
rica e uma distribuicdo mais equitativa das abundancias relativas. A maior diversidade pode
ser influenciada por fatores especificos do ambiente, como caracteristicas do solo,

disponibilidade de nutrientes ou outros fatores microambientais.

A Tabela 5 traz os resultados de Alfa diversidade em nivel de género cada amostra

da area experimental do Monumento Natural Estadual Serra da Piedade.
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Tabela 5: Alfa diversidade das amostras da area experimental do Monumento Natural

Estadual Serra da Piedade em nivel de género

e indice Diversidade indice Diversidade
Identificacdo Amostra .
Shannon Simpson

AM1 3,0259 0,9077
AM 2 3,1780 0,9215
AM 3 3,2734 0,9280
AM 4 3,2064 0,9212
AM 5 3,1811 0,9147
AM 6 3,5460 0,9436
AM 7 3,1233 0,9206
AM 8 2,7423 0,8856
AM 9 2,8933 0,8945
AM 10 2,9471 0,9029
AM 11 3,2929 0,9288
AM 12 3,4623 0,9389
AM 13 2,3213 0,8208
AM 14 3,1310 0,9164
AM 15 2,7239 0,8804
AM 16 2,7269 0,8889
AM 17 2,7021 0,8747
AM 18 3,0955 0,9164

Fonte: elaborado pela autora, 2023.

Ja os indices de diversidade de Shannon e Simpson em nivel de género, indicaram
gue amostra 6 (AM6) tem maior diversidade (Tabela 5). Essa observacao sugere que a AM6
abriga uma ampla gama de géneros e que esses géneros tém uma distribuicdo mais

uniforme em termos de abundancias relativas.

5.4 Andlise de Componentes Principais dos Microrganismos

Através do Analise de Componentes Principais (3D-PCA) em relacdo aos dados
microbiolégicos, analisou-se um conjunto de dados que descreve as abundéancias relativas

de diferentes géneros de microrganismos nas 18 amostras no solo de canga (Figura 9).



51

Figura 9: Analise de componentes principais em nivel de género dos microrganismos em

amostras do solo de canga
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A Andlise de Componentes Principais tridimensional (3D-PCA) aplicada a todo o

conjunto de dados, composto por 18 amostras e 184 variaveis, revelou que 78,84% da
variabilidade dos dados p6de ser explicada pelas trés primeiras componentes principais. No
entanto, a analise nao resultou na separacdo das amostras em grupos distintos, conforme

ilustrado na Figura 9, indicando a auséncia de diferencas entre as amostras.

5.5 Caracterizacao fisico-quimica do solo

A Tabela 6 apresenta as amostras identificadas, o grupo a que pertence cada uma
delas (L1, L2, L3) e os valores obtidos para: pH; matéria organica, carbono (C), nitrogénio
(N), fésforo (P), potassio (K), célcio (Ca?*), magnésio (Mg?*). De modo geral, verificou-se
gue as areas apresentaram baixos valores de pH. Estes variam de 4,2 a 5,5, similares aos
estudos de Messias et al. (2013) e Rocha et al. (2021), em solos Quadrilatero Ferrifero.
Quanto ao teor de Ca?* (0,60 a 3,07 cmol.carga/dm?®) e Mg?* (0,07 a 0,37 cmol.carga/dm?)

apresentam valores baixos indicando um solo com baixa fertilidade como indicado em



estudos Camargo et al (2021) e Rocha et al (2021).

Tabela 6: Valores da matéria organica e fertilidade do solo de cada amostra da area

experimental do Monumento Natural Estadual Serra da Piedade (MONAESP), Caete,

Minas Gerais
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pH dag/Kg mg/dm?3 cmol.carga/dm?
Identificacdo Grupo H,O MAT. C N P K Ca?* Mg?*
Amostra ORG.
AM 1 L1 4,20 2,48 1,44 | 0,12 | 2,30 | 17,00 | 0,78 0,12
AM 2 L1 4,60 5,31 3,08 0,24 5,30 40,00 0,88 0,16
AM 3 L1 5,10 1,58 0,92 0,09 2,30 12,00 0,63 0,08
AM 4 L1 4,10 2,36 1,37 | 0,12 | 2,90 | 1500 | 0,71 0,12
AM 5 L1 5,00 2,72 1,58 | 0,14 | 4,60 | 37,00 | 0,76 0,16
AM 6 L1 5,50 1,58 0,92 0,09 3,70 13,00 0,78 0,12
AM 7 L2 4,60 2,96 1,72 | 0,15 | 4,10 | 26,00 | 0,76 0,16
AM 8 L2 5,00 2,25 1,30 | 0,11 | 3,10 | 23,00 | 1,26 0,15
AM 9 L2 5,00 1,27 0,73 0,07 2,30 8,00 0,53 0,07
AM 10 L2 5,20 2,14 1,24 | 011 | 3,10 | 26,00 1,51 0,15
AM 11 L2 5,50 3,47 201 | 0,17 | 3,70 | 33,00 | 161 0,18
AM 12 L2 5,00 7,38 428 | 033 | 460 | 47,00 | 3,07 0,37
AM 13 L3 5,40 10,00 5,80 0,45 4,80 60,00 1,44 0,19
AM 14 L3 4,80 5,16 299 | 023 | 530 | 39,00 | 0091 0,15
AM 15 L3 4,50 6,83 396 | 0,28 | 3,70 | 46,00 | 0,96 0,20
AM 16 L3 4,50 6,30 3,65 0,21 3,70 36,00 0,88 0,15
AM 17 L3 4,70 4,28 2,48 0,13 4,10 30,00 0,81 0,13
AM 18 L3 4,60 2,60 1,51 | 0,13 | 2,50 | 18,00 | 0,60 0,07

Fonte: elaborado pela autora, 2023.

Em relacao a matéria organica percebe-se um baixo teor, assim como, de carbono e

nitrogénio, o que reforca o estudo anteriormente citado de Mourdo e Stehmann (2007).

Segundo Schaefer et al (2015), uma possivel explicacdo para tal dados foi a presenca de

muitas concrec¢des e pisolitos, soltas ou cimentadas, influenciando na dinédmica hidrica e

sequestro de carbono, ja que os solos tém uma fraca protecédo e retencao fisica da matéria

organica adicionada, quando muito cascalhentos.

Neste sentido, segundo Rezende (2010), tendo em base dados paleocliméticos, o

processo de geracdo das cangas ndo se deu continuamente, havendo periodos de maior

desenvolvimento, favorecidos por climas quentes e chuvosos e periodos de menor
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desenvolvimento das cangas, associados a climas mais secos e frios, 0 que evidencia a
diferenca entre os resultados para as duas regioes.

A Tabela 7 apresenta os resultados dos micronutrientes disponiveis (Cu, Fe, Zn, Mn)
nas amostras analisadas do Monumento Natural Estadual Serra da Piedade (MONAESP),

Caeté, Minas Gerais medidos em 1 M HCI extrator usando a técnica ICP-OES.

Tabela 7: Valores dos microelementos do solo de cada amostra da area experimental do
Monumento Natural Estadual Serra da Piedade (MONAESP), Caeté, Minas Gerais.

Teor (mg/dm3)
Identificacdo Cu Mn Fe Zn
Amostra
AM 1 3,10 7,10 141,70 2,00
AM 2 2,30 3,80 219,20 2,20
AM 3 0,30 3,00 117,90 1,70
AM 4 2,50 3,50 138,10 1,90
AM 5 4,40 12,60 133,20 3,10
AM 6 0,30 4,10 110,00 2,00
AM 7 0,30 4,50 141,20 1,70
AM 8 1,80 13,90 135,80 2,60
AM 9 0,20 1,90 118,50 0,80
AM 10 0,60 7,60 126,70 4,80
AM 11 0,30 9,00 159,70 3,40
AM 12 1,30 22,50 217,10 7,70
AM 13 0,40 7,50 769,90 3,10
AM 14 1,60 6,40 233,20 2,40
AM 15 1,70 5,00 623,10 2,50
AM 16 0,30 12,10 278,60 2,30
AM 17 0,30 3,70 223,90 1,80
AM 18 2,40 4,30 115,90 1,40

Fonte: elaborado pela autora, 2023.

Mesmo que sejam ricos em ferro os solos de canga mostram teores baixos de
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micronutrientes (Zn, Cu, Mn) constituindo assim um ambiente onde ha um extremo
oligotrofismo associado a extremas variacdes hidricas e térmicas (SCHAEFER et al., 2015).
No caso dos resultados do presente estudo, apresentam baixos teores de Zn, Cu, Mn exceto
na amostra AM5, AM8, AM12, AM16. Esses dados contribuem com os identificados no
presente estudo, onde, foi encontrado uma grande quantidade de ferro, mas os
micronutrientes foram encontrados em quantidades baixas nas amostras (Tabela 7).

A andlise quimica do solo é ainda mais importante em &reas de canga ferrifera, uma
vez que esse tipo de solo apresenta particularidades que podem afetar a disponibilidade de
nutrientes segundo Pereira (2012); Costa (2020) e Costa et al (2021). Camargo et al (2021)
assinalam que a canga ferrifera € um tipo de solo caracteristico das areas de mineracao,
formado por camadas de rochas duras e oxidadas, que possuem alto teor de ferro e outros
minerais como manganés e aluminio.

Os resultados da Tabela 8 apresenta os valores obtidos para a fertilidade do solo,
considerando a soma de bases trocaveis (SB) de um solo, argila ou hiumus representa a

soma dos teores de cétions permutaveis, exceto H* e AR* (SB = Caz* + Mg?* + K*).

Tabela 8: Valores fertilidade do solo de cada amostra da area experimental do Monumento
Natural Estadual Serra da Piedade (MONAESP), Caeté, Minas Gerais.

cmol.carga/dm? %
Identificacéo SB CTC | CTC-ef m \%
Amostra
AM 1 0,95 4,61 1,15 17,55 20,61
AM 2 1,14 7,66 1,71 33,12 14,91
AM 3 0,74 3,14 0,85 13,00 23,68
AM 4 0,86 4,24 1,07 19,78 20,27
AM 5 1,01 4,71 1,18 14,55 21,43
AM 6 0,93 3,03 1,01 7,99 30,73
AM 7 0,98 5,16 1,21 19,16 19,00
AM 8 1,47 4,67 1,58 7,03 31,45
AM 9 0,62 2,70 0,69 8,85 23,13
AM 10 1,73 4,26 1,83 5,52 40,54
AM 11 1,88 6,45 2,06 8,82 29,16
AM 12 3,57 7,39 3,68 3,02 48,28
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Tabela 8: continuacao

cmol. %

carga

/dm?

Identificac&o SB CTC | CTC-ef m \%

Amostra
AM 13 1,78 | 16,45 2,83 37,10 | 10,83
AM 14 1,16 7,12 1,62 28,66 16,24
AM 15 1,27 10,57 2,12 39,96 12,05
AM 16 1,12 7,79 1,71 34,27 14,43
AM 17 1,02 7,18 1,57 35,35 14,15
AM 18 0,73 4,15 0,91 20,04 17,50

Legenda: Soma de bases (SB); capacidade de troca catibnica (CTC); capacidade de troca catidnica
efetiva (CTC-ef); Saturacdo em Aluminio (m%); Saturacéo por Bases (V%).

A capacidade de troca catidnica (CTC) variou de 3,70 a 16,45 cmol.carga/dm?® nas
amostras evidenciando o extremo grau de intemperismo dos solos (Tabela 8). No entanto, é
importante notar que os valores mais elevados da Capacidade de Troca Catidnica (CTC)
também foram observados nas amostras 13 (AM13) e amostra 15 (AM15) em que foi
identificado o acumulo de matéria organica de acordo com porcentagem de matéria organica
no solo (M%). Isso sugere que, em solos metaliferos, a maior parte dessas cargas catidnicas
provém da matéria organica (VASCONCELOS et al., 2016).

A pobreza quimica dos solos também tende a contribuir para o acimulo de carbono
organico, uma vez que a disponibilidade nutricional da microbiota € limitada, fazendo com
gue as taxas de decomposicdo diminuam (SCHAEFER et al., 2016).

Entretanto se faz necessario estudos mais aprofundados a despeito das condi¢des
climaticas influirem diretamente nas condi¢cdes do solo. Também se tem a necessidade de
aprofundar mais os estudos relacionados ao objeto aqui estudado, tendo em vista, que a
literatura sobre a tematica ainda € muito limitada, principalmente no que tange ao solo do

campo rupestre ferruginoso da Serra da Piedade, em Caeté-MG.

5.5.1 Andlise de Componentes Principais dos parametros fisico-quimicos

A andlise exploratoria das variaveis relacionadas as propriedades do solo foram
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realizadas via analise de componentes principais. Foram selecionados pH em H20, Matéria
Orgénica, teores de Carbono, Nitrogénio, Fosforo, Potassio, Calcio, Magnésio, Cobre,
Manganés, Ferro e Zinco, Soma de Bases, Capacidade de Troca Cationica, Capacidade de
Troca Catidnica Efetiva, indice de Saturacdo por Aluminio, indice de Saturacdo por Bases,
sendo a porcentagem da variacdo explicada na figura 10 e representacéo dos escores das

amostras evidenciadas na Figura 11.

Figura 10: Distribuicdo da porcentagem de variabilidade explicada por componente

principal
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O PCA foi conduzido utilizando uma matriz de dados composta por 18 variaveis e 18
amostras de solos de canga. Previamente, os dados foram normalizados através do
autoescalamento. Essa abordagem foi adotada devido a ampla variagdo nas respostas das
diferentes variaveis, as quais diferem em ordens de grandeza.

A porcentagem de variancia explicada no PCA € uma métrica importante para avaliar
a eficacia da reducédo de dimensionalidade e entender qudo bem os componentes principais

representam a variabilidade presente nos dados. A componente principal 1 (Dim1) explicou
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52,3% da variabilidade dos atributos do solo, enquanto a componente principal 2 (Dim2)

explicou 29,4% da variabilidade dos dados, totalizando 86,7%.

Figura 11: Representacédo dos escores das amostras e cargas fatoriais via PCA
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As variaveis do grupo L1 (AM1, AM2, AM4) destacaram-se por exibir uma relacéo
mais expressiva com o Cu, com excecdo de AM5 e AM6, que revelaram uma associagao
mais acentuada com Mn, Zn, Ca?*, SB, Mg?*, pH e CTC-ef (Figura 11). Por outro lado, o
grupo L2 (AM7, AM9, AM10, AM11, AM12) apresentou niveis mais elevados de Cu, exceto
AMS, que demonstrou uma predominancia maior em relagdo a P, K, MO, N, CTC, Fe, e AI®*
(Figura 11). Ja o grupo L3 (AM13, AM14, AM15, AM16, AM17, AM18) exibiu maiores
guantidades de P, K, MO, N, CTC, Fe e Al ** (Figura 11).

A PCA das variaveis mostrou que levando em conta todos os atributos quimicos
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analisados, as propriedades sdo semelhantes entre os grupos (Figura 11).

5.6 Efeito da Composi¢do Quimica do Solo na Diversidade Microbiana do solo de
Cangas

Como evidenciado previamente, as amostras 6 (AM6) e 13 (AM13) destacaram-se
tanto em andlises bioldgicas quanto quimicas. A AM6, apesar de ndo exibir elevados escores
gue caracterizassem uma distincdo marcante no grafico PCA, revelou uma baixa soma de
base (SB), refletindo também em teores reduzidos de Ca?*, Mg?* e K. Em termos de
composicdo taxondémica, observou-se uma distribuicdo mais equitativa em comparacao com
as demais amostras, com énfase nos géneros Conexibacter (12,85%), Mycobacterium
(10,88%) e Acidothermus (9,54%).

No caso da AM13, detectou-se uma maior presenca de matéria organica, potassio,
ferro, saturacdo por AIF* (m%) e uma baixa saturacdo por bases (V%). Nas andlises
biolégicas, registrou-se uma predominancia dos géneros Conexibacter (29,74%),
Acidothermus (21,48%) e Mycobacterium (19,63%). Géneros como Conexibacter
desempenham funcdo crucial na reciclagem de nitrogénio e carbono, participando
ativamente na decomposi¢do da matéria organica e no ciclo de nutrientes (CUNHA, 2023).

Conforme destacado por Siyao et al (2017), o género Acidothermus é comumente
encontrado em solos ricos em matéria organica, dada a sua capacidade de degradacédo
desse componente. Assim, a maior abundancia desses géneros nas amostras AM6 e AM13

pode ser atribuida as condi¢cdes mais favoraveis oferecidas pelo solo dessas amostras.
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6. CONCLUSAO

Com base nos resultados obtidos, conclui-se que os filos que mais destacaram foram
Actinobacteriota (40,7%), Proteobacteria (21,79%), Acidobacteriota (12,5%), Chloroflexi
(11,73%). J& os géneros de maior abundancia sdo Conexibacter (17,28%), Acidothermus
(15,39%), Bryobacter (12,04%).

Os valores de pH em agua indicaram acidez elevada, associada em parte aos altos
niveis de AI**, o que os torna aluminotéxicos para a maioria das plantas agricolas. Niveis
elevados de ions Fe e de Mn também contribuem para a sua toxidez. Baixa capacidade de
troca catibnica, baixa soma de bases e alta saturacéo por Al®*, caracterizam estes solos
profundamente distroficos e, por isto, impréprios para a agricultura.

Os teores de carbono organico do solo (COT) variaram de 0,73 a 5,80 dag/kg, o que
pode ser relacionado com a textura areno-argilosos, com capacidade de retencdo de agua
relativamente baixa.

J4 soma de bases (Célcio, Magnésio) foram muito baixos em todas amostras,
refletindo nos baixos valores de CTC. A pobreza de bases em geral é em decorréncia do
material de origem pobre nesses elementos e ao intemperismo intenso dos solos QF,
apontando acentuada distrofia dos solos e valores de saturacao por bases reduzidos (V).

Os resultados apontam que as caracteristicas do solo de canga afetam a distribuicédo
taxonbmica e funcional, essas caracteristicas incluem baixo teor de nutrientes, alta
drenagem (ambos sdo solos arenosos), vegetacao e exposicao ao estresse.

A andlise de componentes principais (PCA) dos parametros fisico-quimicos foi
realizada através de uma matriz de dados composta por 18 variaveis e 18 amostras. A PCA
das variaveis mostrou que levando em conta todos os atributos quimicos analisados, as
propriedades sao semelhantes entre os grupos.

A analise tridimensional de Componentes Principais (3D-PCA), aplicada aos dados
microbiolégicos, envolveu a avaliagdo de um conjunto de dados que descreve as
abundancias relativas de géneros de microrganismos em 18 amostras e 184 variaveis.
Contudo, os resultados da analise ndo revelaram uma separacdo discernivel entre as

amostras, indicando a auséncia de diferencas entre as amostras.
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