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RESUMO: O objetivo principal desse trabalho foi 

avaliar a influência de cultivos puros e mistos de E. 

grandis e A. mangium e da profundidade do solo 

sobre a abundância de grupos taxonômicos 

bacterianos do solo. Foram abertas trincheiras 

profundas (0-800 cm) em plantios puros de Acácia 

(100A), Eucalipto (100E) e em sistemas mistos 

entre as duas espécies (A+E). As amostras foram 

sequenciadas (região V6, 16S) pela plataforma Ion 

Torrent™. O plantio 100E apresentou, quando 

comparado aos demais, maior abundância do filo 

Firmicutes. Acidobacteria foi, independentemente 

do plantio, o filo mais abundante nas camadas 0-20 

e 100-200 cm, tendo sua frequência drasticamente 

reduzida nas camadas 700-800 cm. Desta forma, foi 

possível concluir que ocorrem fortes mudanças na 

abundância de grupos bacterianos nos sistemas de 

plantios analisados, sendo tais mudanças 

acentuadas tanto entre os cultivos arbóreos quanto 

nas profundidades de solos amostradas.  

 

Termos de indexação: Ecologia microbiana, 

microbiologia do solo, sequenciamento, 16S. 

 

INTRODUÇÃO 

 

Com intuito de minimizar a redução do conteúdo 

de N do solo que ocorre em plantios sucessivos e 

monoespecíficos de eucalipto, uma alternativa 

promissora está sendo a implantação de plantios 

mistos entre Eucalipto e árvores fixadoras de N2 

atmosférico. Estudos que avaliem alterações que 

ocorrem na comunidade bacteriana em plantios 

mistos entre E. grandis e A. mangium ainda são 

incipientes, assim como o conhecimento do 

comportamento dessa comunidade ao longo do 

perfil do solo.  

O objetivo deste trabalho foi estudar, por meio do 

sequenciamento parcial do gene 16S via Ion Torrent 

Plataform™, a influência da profundidade do solo 

(0-800 cm), e a influência dos sistemas de plantios 

puros e mistos de E. grandis e A. mangium na 

estrutura e diversidade de grupos da comunidade 

bacteriana total do solo.   

 

MATERIAL E MÉTODOS 

 

O estudo foi realizado na Estação Experimental 

de Ciências Florestais de Itatinga, São Paulo/Brasil. 

O solo da área foi classificado como Latossolo 

amarelo distrófico (Gonçalves et al., 2012). Avaliou-

se a diversidade de grupos da comunidade 

bacteriana num gradiente de profundidade do solo 

(0-800 cm). Para isso, foram abertas trincheiras 

profundas em plantios puros de Acácia (100A), 

Eucalipto (100E) e em sistemas mistos entre as 

duas espécies (A+E). No plantio misto, as áreas 

foram subdivididas, onde fizeram-se coletas de solo 

na base da Acácia A(A+E) e na base do Eucalipto 

E(E+A). Cerca de 10 camadas do solo foram 

avaliadas ao longo do perfil das trincheiras, sendo 

coletados pontos de 0 a 800 cm, com 4 repetições 

cada. A comunidade bacteriana foi acessada por 

meio do sequenciamento parcial da região V6 do 

gene 16S, com o uso dos primers Bac967fF e 

Bac1046R. As sequências de cada amostra foram 

identificadas pelo uso de marcadores adicionais 

(barcodes), compostos por cinco nucleotídeos, 

incluídos no iniciador Bac96fF (Bigaton, 2015). Os 

produtos de PCR foram purificados e submetidos ao 

sequenciamento usando a plataforma Ion Torrent 

Personal Genome Machine System (PGM), com 

um chip Ion 316TM (Life Technologies), conforme 

(Bigaton, 2015). As sequências foram trimadas e 

convertidas em uma matriz de UTOs (Unidades 

Taxonômicas Operacionais) e em seguida foi 

construído um gráfico de abundância taxonômica 

pelo QIIME (Quantitative Insights Into Microbial 

Ecology). 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

A diversidade de grupos taxonômicos das 

comunidades bacterianas, quando comparados os 
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cultivos analisados, se mostrou, de forma geral, 

bastante semelhante, exceto no tratamento 100E, 

que apresentou maior abundância de Firmicutes 

(29,08 %), quase o dobro da abundância 

encontrada no plantio E(E+A) (13,39 %) (Figura 1) e 

menor proporção de Proteobacteria.  

Com relação à profundidade do solo, verificou-se 

uma elevada abundância de Acidobacteria na 

camada de 0-20 e 100-200 cm do solo, 38,8 % e 

31,3 %, respectivamente (Figura 2). Contudo, em 

camadas intermediárias do solo, como de 300-400 

cm, alguns grupos taxonômicos se mostraram 

bastante distintos dos que foram formados em 

superfície, como por exemplo o percentual de 

Acidobacteria, que se reduziu de 38,8 % em 0-20 

cm, para 11,69 % na camada do solo em questão 

(Figura 2). Pesquisas recentes mostraram que, em 

camadas abaixo de 100 cm, podem prevalecer 

micro-organismos que desempenham funções 

totalmente diferentes das desempenhadas em 

camadas superficiais do solo (Huang et al., 2014). 

Nas camadas do solo abaixo de 400 cm de 

profundidade, independentemente do plantio, os 

grupos taxonômicos passaram a ser representados, 

principalmente, por Firmicutes, Bacteriodetes e 

Proteobacteria (Figura 2). Nestas camadas, 

algumas condições se tornam limitantes para o 

crescimento microbiano, como a menor alocação de 

matéria orgânica, diferenciação na quantidade e 

qualidade de exsudatos, assim como pouca difusão 

de oxigênio (Pereira, 2005). Contrariamente, as 

variáveis atuantes na superfície do solo, como 

concentração de nutrientes, umidade, temperatura, 

sofrem variações mais bruscas do que em 

profundidades maiores. A menor variação desses 

atributos sugere que, provavelmente, ocorra pouca 

variabilidade genética nos horizontes profundos 

(Brady; Weil, 2002). Tais condições, agindo 

conjuntamente, podem fazer com que os processos 

genéticos e metabólicos nas camadas mais 

profundas ocorram de forma mais aleatória, levando 

à redução de grupos taxonômicos. 

Em plantios mistos de E. urograndis e A. 

mangium, com desenho experimental semelhante 

ao aqui descrito, a comunidade bacteriana 

superficial (0-15 cm) no plantio misto, avaliada por 

DGGE, apresentou posição intermediária entre as 

comunidades presentes nas monoculturas 

avaliadas, expressando características de ambos 

plantios puros (Rachid et al. 2013). Os autores 

detectaram que os conteúdos de nitrogênio no solo, 

tanto nítrico quanto amoniacal, oriundos da inserção 

de árvores leguminosas no plantio, pode ter sido o 

fator preponderante nas alterações das 

comunidades de bactérias nos plantios mistos de E. 

urograndis e A. mangium (Rachid et al., 2013). 

Até onde nos foi possível observar, não existem 

dados na literatura que descrevam a comunidade 

bacteriana em plantios florestais mistos, 

principalmente quando avaliada em camadas de até 

8 metros de profundidade.  

 

CONCLUSÃO 

 

Foram encontradas mudanças significativas na 

abundância de grupos bacterianos nos sistemas de 

plantios analisados. Tais mudanças foram 

acentuadas tanto em profundidade, quanto entre os 

tratamentos estudados. Plantios puros de Eucalipto 

selecionaram grupos específicos de bactérias no 

solo, ao ponto de apresentar afiliação taxonômica de 

grupos distinta dos demais cultivos. 
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Figura 1:  Abundância de grupos taxonômicos de bactérias nos diferentes sistemas de plantios florestais : EM (Eucalipto presente no plantio misto), AP (Acácia Puro), AM (Acácia 

presente no plantio misto) e EP (Eucalipto Puro). 
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Figura 2. Abundância e frequência relativa de grupos taxonômicos bacterianos em função da profundidade do solo em plantios puros e mistos de E. grandis e A. 

mangium. 

 


