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RESUMO

JAILSON DO NASCIMENTO SILVA. Comunidades de microrganismos
promotores de crescimento de plantas em solos de Cerrado nativo. Total de
paginas: 59. Universidade Federal do Piaui, Teresina, 2021.

O Cerrado brasileiro € considerado um importante hotspot de biodiversidade,
formado por diferentes fitofisionomias ao longo das quais h& diferencas nas
propriedades quimicas do solo e nas comunidades microbianas. Entretanto, ndo se
sabe se essas variacfes nos parametros do solo ao longo dessas areas influenciam
as comunidades de fungos micorrizicos arbusculares e as comunidades de
rizobactérias promotoras de crescimento de plantas (PGPR). Desse modo, amostras
de solo foram coletadas em diferentes fitofisionomias do Cerrado pertencentes ao
Campo graminoide, Cerrado stricto sensu e Cerraddo. As comunidades de FMA e
PGPR foram avaliadas pelo sequenciamento do gene 18S rRNA e 16S rRNA,
respectivamente. Dentre os microrganismos promotores de Crescimento de plantas,
Glomus e Bacillus foram os géneros mais abundantes de fungos e bactérias,
respectivamente. A analise de redundancia agrupou as fitofisionomias em diferentes
grupos indicando diferencas nas comunidades microbianas nessas areas. O Campo
graminoide apresentou os valores mais discrepantes das propriedades do solo em
relacdo as outras areas, principalmente quanto aos valores de pH e temperatura
como observado no agrupamento da andlise de redundancia diferindo as
comunidades dessa area em relacdo as outras. Este estudo mostrou que uma
melhor compreensdo das comunidades de fungos micorrizicos arbusculares e de
bactérias promotoras de crescimento de plantas do Cerrado pode ajudar a delinear
estratégias para a conservacao do solo e das plantas de forma mais eficiente,
garantindo a sustentabilidade deste sistema.

Palavras—chave: Comunidades bacterianas, PGPR, propriedades do solo, 16S
rRNA.



ABSTRACT

JAILSON DO NASCIMENTO SILVA. Communities of plant growth promoting
microorganisms in native Cerrado soils. Total of pages: 59. Universidade Federal
do Piaui, Teresina, 2021.

The Brazilian Cerrado is considered an important biodiversity hotspot, formed by
different phytophysiognomies along which there are differences in soil chemical
properties and microbial communities. However, it is not known whether these
variations in soil parameters along these areas influence the arbuscular mycorrhizal
fungi and plant growth promoting rhizobacterial communities (PGPR). Thus, soil
samples were collected in different Cerrado physiognomic forms belonging to Campo
graminoide, Cerrado stricto sensu and Cerraddo. The AMF and PGPR communities
were evaluated by 18S rRNA and 16S rRNA gene sequencing, respectively. Among
the plant growth promoting microorganisms, Glomus and Bacillus were the most
abundant genera of fungi and bacteria, respectively. Redundancy analysis grouped
the phytophysiognomies in different groups indicating differences in microbial
communities in these areas. The Graminoid field presented the most discrepant
values of soil properties in relation to the other areas, mainly regarding pH and
temperature values as observed in the redundancy analysis grouping differentiating
the communities of this area in relation to the others. This study showed that a better
understanding of the communities of arbuscular mycorrhizal fungi and plant growth
promoting bacteria in the Cerrado can help to outline strategies for soil and plant
conservation more efficiently, ensuring the sustainability of this system.

Keywords: Bacterial communities, PGPR, soil properties, 16S rRNA.
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1 INTRODUCAO

O Cerrado é considerado o segundo maior bioma do Brasil, abrangendo 24% do
territério nacional e apresentando uma grande biodiversidade (COLLI etal., 2020;
EITEN, 1972). Esse bioma apresenta alta diversidade de plantas distribuidas
basicamente em trés principais fitofisionomias: Campo graminoide, Cerrado stricto
sensu e Cerraddo (ARAUJO et al., 2018a; FURLEY et al., 1999). Estudos prévios tém
revelado que essas diferengas na fitofisionomia e vegetacdo do Cerrado influenciam
nas propriedades do solo e na estrutura, diversidade e abundéancia das comunidades
microbianas (SANTIAGO et al., 2021; ZENG et al., 2016).

Os microrganismos sao influenciados pela vegetacdo por meio da
disponibilidade, qualidade e quantidade de matéria organica oriunda da serrapilheira,
que torna o ambiente rico em carbono e energia, sendo propicio para o
desenvolvimento da vida microbiana. Por outro lado, as comunidades microbianas
realizam processos bioldgicos e bioquimicos importantes na manutencéo da qualidade
do solo e para o crescimento das plantas (KOUR et al., 2020; ZENG et al., 2016).

Dentre os microrganismos que vivem no solo, varios grupos sédo conhecidos
como promotores de crescimento de plantas com destaque para géneros de fungos
micorrizicos arbusculares (FMA) tais como Glomus, Gigaspora, Rhizofagus,
Dentiscutata e Diversispora (FURRAZOLA et al., 2013; GOTO et al., 2013; MELO et al.,
2013; PONTES et al.,, 2013); e bactérias dos géneros Agrobacterium, Alcaligenes,
Azotobacter, Azospirillum, Bacillus, Burkholderia, Caulobacter, Cellulomonas,
Chromobacterium, Flavobacterium e Pseudomonas (DUY et al., 2016; HASSAN et al.,
2019; PATHAK et al., 2017; YADAV et al., 2018).

Os FMA potencializam a absor¢cdo de agua e nutrientes pelas plantas e
estimulam a liberacdo de fitormbnios auxiliando no crescimento vegetal
(CHANDRASEKARAN, 2020; PONS et a., 2020). Além disso esses fungos produzem
glomalina, uma glicoproteina que atua na agregacao e estruturacéo do solo (BARBOSA
et al., 2019). As rizobactérias promotoras de crescimento de plantas (PGPRs) atuam no
crescimento das plantas de modo direto, por meio da fixacdo biolégica de nitrogénio,
solubilizacdo de fosfato e producédo de fitorm6nio. Também atuam de modo indireto

induzindo resisténcia sistémica a doencas nas plantas, producao de sideroforos e por
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meio do antagonismo a microorganismos fitopatogénicos (LUDUENA et al., 2018; QI et
al., 2018; SHAMEER e PRASAD, 2018).

Os microrganismos promotores de crescimento de plantas sao influenciados por
fatores bidticos e abidticos, que funcionam como condutores da distribuicdo das
comunidades microbianas no ambiente (WANG et al., 2020). Uma vez que o Cerrado
apresenta diferentes tipos de vegetacdo, com efeito inclusive sobre as propriedades do
solo, estas caracteristicas podem influenciar o comportamento destes microrganismos
(ZENG et al., 2016). De fato, Araujo et al. (2017a, b) relataram que as diferencas nas
propriedades quimicas do solo em diferentes fitofisionomias do Cerrado resultaram em
mudancas na estrutura e diversidade das comunidades bacterianas e fangicas.

Embora estudos prévios tenham mostrado influéncia das diferentes
fitofisionomias do Cerrado sobre as comunidades das bactérias e fungos, esses
resultados indicaram mudancas significativas até o nivel de filos microbianos, néo
relatando mudancas a niveis taxondmicos mais baixos. Por outro lado, ndo ha
informacgdes sobre a influéncia das diferentes fitofisionomias sobre 0s microrganismos
promotores de crescimento de plantas.

Desta forma, este estudo hipotetizou que: (1) as comunidades de bactérias e
fungos promotores de crescimento de plantas diferem em estrutura, diversidade e
composicdo, em resposta as diferentes fitofisionomias de Cerrado; (2) as diferencas
nas propriedades quimicas do solo selecionam grupos distintos de fungos e bactérias
promotoras de crescimento de plantas. Para responder estas hipoteses, este estudo
objetivou analisar as comunidades de FMA e de bactérias promotoras de crescimento
de plantas nas diferentes fitofisionomias de Cerrado através do sequenciamento dos
genes de 18S e 16S rRNA, respectivamente.
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2 OBJETIVOS

2.1 Objetivo geral

Avaliar a estrutura, diversidade e composicdo das comunidades de
microrganismos promotores de crescimento de plantas em solos de diferentes
fitofisionomias de Cerrado nativo: Campo graminoide, Cerrado stricto sensu e

Cerradao.

2.2 Objetivos Especificos

Analisar a estrutura, diversidade e composi¢cao das comunidades de rizobactérias
promotoras de crescimento de plantas por meio do sequenciamento do gene 16S
rRNA,;

Analisar a estrutura, diversidade e composicdo das comunidades de fungos
micorrizicos arbusculares por meio do sequenciamento do gene 18S rRNA,;

Correlacionar a composicdo das comunidades microbiana com as propriedades
guimicas do solo.
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3 REVISAO DE LITERATURA

3.1 Cerrado

O Cerrado é o segundo maior bioma do Brasil, com cerca de 2 milhdes de km?, o
gue equivale a 24% do territdrio nacional. Localiza-se no planalto central e em parte
das regidoes Norte e Nordeste do Brasil, sendo considerado um complexo vegetacional
de grande heterogeneidade fitofisionémica (BUENO et al., 2018; EITEN, 1972). Este
bioma é apontado como grande detentor de diversidade biolégica, sendo a formacao
savanica com maior diversidade vegetal do mundo, especialmente quando se
consideram as espécies lenhosas (MEDEIROS e WALTER, 2012).

No Nordeste, o Cerrado esta situado principalmente nos estados do Piaui,
Maranhdo e Bahia. No Piaui, o Cerrado ocupa uma superficie de 12 milhdes de
hectares, 0 que corresponde a 46% do estado e a 36,9% do Cerrado nordestino
(AGUIAR & MONTEIRO, 2005; MATOS & FELFILI, 2010).

O clima no bioma Cerrado é definido como tropical umido, com duas estacdes
bem definidas, um inverno seco e um verdo umido (CARDOSO et al., 2015). As plantas
do Cerrado possuem adaptacdes para ambientes secos, com arvores e arbustos de
troncos tortuosos; raizes profundas para melhorar a eficiéncia em absorcdo de agua;
casca espessa e cortica para reduzir a perda de agua por evapotranspiracao; folhas
superficiais endurecidas, coriaceas e brilhantes; e producdo de flores e brotos nas
estacdes secas, 0 que confirma que a vegetacdo deste bioma foi adaptado a essas
condic¢Bes climaticas (BEUCHLE et al., 2015; FERRI, 2017).

Uma caracteristica marcante da vegetacdo do Cerrado € que muitas plantas
florescem ou produzem folhas novas na época da seca, uma indicacdo de que as
plantas possuem resisténcia ao estresse hidrico (POLLARD, 2009). Essas variacdes
fitofisionbmicas tém influenciado significativamente as propriedades fisico-quimicas do
solo, os fatores reguladores da biomassa e a atividade microbiana em areas de
Cerrado no Brasil (MENDES et al., 2012a; MENDES et al., 2012b).

De modo geral, os solos do Cerrado sdo caracterizados por apresentar elevada
acidez, baixa saturacéo por bases e elevada saturagdo por aluminio (WATANABE et

al., 2005). No caso especifico do Cerrado do Piaui, além das caracteristicas
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mencionadas, a maior parte dos solos apresenta baixos teores de argila e baixa
capacidade de troca catibnica (CTC), principalmente em funcdo de baixos teores de
matéria organica que para estes solos pode representar até 80% da CTC (PACHECO
& PETTER, 2011).

Sabe-se que o Cerrado € uma savana tropical, formada principalmente por
gramineas que convivem com arbustos e arvores esparsas contribuindo com grande
guantidade e variedade de residuos no solo (OLIVEIRA et al., 2007; ZENG et al.,
2016). Com isso, as comunidades microbianas presentes nos solos do Cerrado variam
entre os tipos de vegetacdo em funcdo das diferencas abioticas, como fertilidade,
umidade, pH e temperatura, possuindo normalmente uma maior riqueza e diversidade
a medida que aumenta a cobertura vegetal ao longo do gradiente (ARAUJO et al.,
2018b). O Cerrado € um ambiente que naturalmente oferece condi¢cdes abibticas
adversas para o crescimento e desenvolvimento das plantas, apresentando baixos
niveis de fosfato e regime limitado de &gua. Com isso, as plantas dependem
diretamente dos microrganismos do solo, como fungos micorrizicos arbusculares e
rizobactérias, para resistir a tais condigcbes (PORCEL e RUIZ-LOZANO, 2004; HUNKE
et al., 2015; MOURA et al., 2017).

O Cerrado constitui um mosaico vegetacional composto por 11 tipos
fitofisionbmicos constituidos por formacgBes florestais, savéanicas e campestres
(OLIVEIRA et al., 2007). Essas formacoes fitofisionbmicas dependem de vérios fatores
como o clima, fertilidade do solo, teor de aluminio disponivel, profundidade do solo e
grau de saturacao hidrica das camadas superficiais (EITEN, 1994).

Na formacdo campestre, o Campo graminoide apresenta fitofisionomia
predominantemente herbacea com arbustos e subarbustos esparsos. Essa
fitofisionomia € encontrada em solos rasos como o0s neossolos litdlicos e cambissolos e
eventualmente em solos profundos com baixa fertilidade como os latossolos de textura
média e 0s neossolos quartzénicos (RIBEIRO et al., 1998). Devido a baixa densidade
vegetal, os solos do Campo graminoide possuem um menor percentual de matéria
organica em relacdo as outras fitofisionomias do Cerrado (ARAUJO et al., 2012). As
espécies de plantas mais frequentes nessa vegetacdo pertencem as familias

Gramineae, Leguminosae e Amaranthaceae (OLIVEIRA et al., 2007).
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O Cerrado stricto sensu caracteriza-se por apresentar arvores baixas, inclinadas,
tortuosas com ramificacGes irregulares e geralmente com evidéncias de queimadas.
Sua vegetacdo possui aspectos xeromorficos, como troncos lenhosos e folhas
coriaceas, apresentando dois estratos, o herbaceo-subarbustivo e o arbustivo-arbéreo,
com alturas em torno de 5 m e altura do estrato arboreo entre 8 e 15 m. Os solos do
Cerrado stricto sensu sédo da classe latossolo vermelho escuro, latossolo vermelho-
amarelo e latossolo roxo, apresentando teores de matéria organica de médio a baixo,
baixo pH e caréncia generalizada de nutrientes principalmente fésforo e nitrogénio
(OLIVEIRA et al., 2007; RIBEIRO, et al., 1998).

Na formacéao florestal, o Cerraddo apresenta fitofisionomia arbérea com aspecto
xeromoérfico e plantas com altura que variam de 8 a 15 m (OLIVEIRA et al., 2007;
RIZZINI, 1975). Essa fitofisionomia apresenta solos profundos, bem drenados, de
meédia e baixa fertilidade, ligeiramente &cidos, pertencentes as classes latossolos
vermelho-escuro, latossolo vermelho-amarelo ou latossolo roxo com teores médios de
matéria organica nos horizontes superficiais (RIBEIRO, et al., 1998).

A cobertura vegetal das diferentes fitofitofisionomias do Cerrado compartilha
espécies em diferentes propor¢des (SOLORZANO et al., 2012). Assim, € comum que
os diferentes ecossistemas deste bioma apresentem alta similaridade floristica
(GOMES et al., 2011). No Cerradédo, por exemplo, o fator edafico tem se mostrado
importante na determinacdo da similaridade floristica, ocorrendo mudancas na
composicdo da vegetacdo conforme a variacdo da acidez do solo (ARAUJO et al.,
2011; BUENO et al., 2013a; 2013b; RODRIGUES & ARAUJO, 2013).

Assim, formacfes vegetais de uma area com propriedades do solo similares
tendem a compartilhar boa parte das espécies de plantas, entretanto, a medida que os
solos tém suas propriedades quimicas alteradas, percebe-se uma mudanca na
composicdo da vegetacdo (ARAUJO et al., 2011; SOLORZANO et al., 2012). Em
grande parte, essa variada cobertura vegetal € determinada pelo clima, relevo e os
tipos de solos que em suas mudltiplas inter-relagdes, resultam em ambientes ecoldgicos
considerados distintos (MENDES et al., 2012a).
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3.2 Rizobactérias promotoras de crescimento de plantas (PGPR)

As rizobactérias promotoras de crescimento de plantas (PGPR) sdo bactérias que
colonizam o solo e a rizosfera das plantas, auxiliando direta ou indiretamente o
crescimento e desenvolvimento vegetal (ABBASI et al., 2011; KLOEPPER et al., 1980).
Essas bactérias formam colénias em torno das raizes das plantas atraidas pela
liberacdo de exsudados radiculares e, em troca, promovem o crescimento da planta
(KOUR et al., 2020a; KUMAR et al., 2019; YADAV et al., 2020).

Para uma bactéria ser classificada como PGPR, deve possuir a capacidade de
colonizar as raizes, se multiplicar com eficiéncia e competir com a flora microbiana até
expressar suas atividades de promocao/protecdo do crescimento vegetal (AHEMAD e
KIBRET, 2014). Para atrair esses microrganismos, as plantas liberam
aproximadamente 50% de seu fotoassimilado na forma de exsudados radiculares
criando um microambiente rico em carbono e energia, propicio ao surgimento,
desenvolvimento e proliferacdo da vida microbiana (KOUR et al., 2020a).

As PGPRs usam varios mecanismos diretos que faciltam a absorcdo de
nutrientes e sintetizam ou regulam o estado hormonal das plantas. Também utilizam
mecanismos indiretos que influenciam o crescimento das plantas por mecanismos que
impedem ou suprimimem doencas, além de induzir tolerdncia ao estresse e resisténcia
sistémica (ASAD et al., 2019; OROZCO-MOSQUEDA et al., 2018).

Dentre os mecanismos diretos envolvidos na promocdo do crescimento das
plantas por essas bactérias esta a fixacdo bioldégica de nitrogénio, solubilizacdo de
fosfato, producédo de fitormbnios e aumento da atividade da enzima ACC desaminase.
Como mecanismos indiretos destacam-se 0 antagonismo a microorganismos
fitopatogénicos, a inducdo de resisténcia sisttmica a doencas e a producdo de
sider6foros (AMBROSINI e PASSAGLIA, 2017; LUDUENA et al., 2018; PANKIEVICZ et
al., 2015; QI et al., 2018;; SHAMEER e PRASAD, 2018). Além disso, as PGPRs
podem induduzir, nas plantas, tolerancia a fatores abidticos como salinidade, seca e a
metais pesados (KUMARI et al., 2018; VISHAN et al., 2019).

As PGPRs sdo geralmente classificadas, de acordo com o grau de associagao
com as raizes das plantas, em PGPR intracelular (iPGPR) e PGPR extracelular
(ePGPR) (KIZHAKEDATHIL e DEVI, 2018; PATEL et al., 2017).
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As iIPGPRs sao geralmente encontradas em estruturas nodulares no interior das
células das raizes, como as bactérias dos géneros Allorhizobium, Bradyrhizobium,
Mesorhizobium e Rhizobium que vivem em simbiose com plantas leguminosas e
bactérias do género Frankia, que se associam a plantas ndo leguminosas (AHEMAD e
KIBRET, 2014; RANA et al., 2020; YADAV et al., 2020a).

Ja as ePGPRs séo localizadas na rizosfera ou no cortex da raiz, como as
bactérias dos géneros Arthrobacter, Azospirillum, Azotobacter, Burkholderia, Bacillus,
Caulobacter, Erwinia, Flavobacterium, Micrococcus, Pseudomonas e Serratia
(GALINDO et al., 2019b; MARTINS et al., 2018; OLIVEIRA et al., 2018; YADAV et al.,
2020b). Entretanto, existem rizobactérias que podem se estabelecer tanto no interior
como no exterior das células, pertencendo aos dois grupos, como por exemplo as
bactérias do género Burkholderia (GRAY & SMITH, 2005).

As interacdes entre as plantas e o microbioma séo foco de estudos em todo o
mundo. Nas ultimas décadas, o uso das PGPRs representou um desenvolvimento
sustentavel, sendo consideradas importantes na agricultura e em processos de
remediacdo ambiental (KUMARI et al.,, 2019). O uso agroecolégico dessas
rizobactérias promotoras de crescimento de plantas sdo de grande importancia para a
agricultura sustentavel devido as suas habilidades em promover o crescimento das
plantas e na supressao de patégenos (GALINDO et al., 2018a, b, 2019a, b; MARTINS
et al.,, 2018). Além disso, essas bactérias ganharam atencdo mundial nas ultimas
décadas devido a capacidade de assimilarem nutrientes do solo e de fornecé-los para
as plantas, atuarem em mecanismos de defesa, melhorarem a textura do solo e
realizarem a secrecdo de compostos extracelulares, tais como antibiéticos, enzimas e
horménios que atuam na regulacdo de fatores de estresse nas plantas (CHEN et al.,
2013).

Dessa forma, essas bactérias aumentam a produtividade das plantas de forma
ecoldgica, sem a utilizacdo de fertilizantes minerais, preservando a saude do solo e a
gualidade dos alimentos (KHATOON et al., 2020).
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3.3 Fungos micorrizicos arbusculares

Os fungos micorrizicos arbusculares (FMA) sdo organismos simbiontes
obrigatorios, ou seja, necessitam de um hospedeiro para completar o seu ciclo de vida
(BERRUTI et al. 2016; GAl et al., 2015). As raizes da maioria das plantas cultivadas e
florestais se associam com esses fungos formando micorrizas arbusculares que
aumentam a absorcdo de agua e nutrientes além de produzir bioestimulantes,
resultando no crescimento e desenvolvimento das plantas (JABER; ENKERLI, 2016;
LOPEZ; SWORD, 2015; MARTINEZ-MEDINA et al., 2014).

Os FMA pertencem ao filo Glomeromycota e sao distribuidos em trés classes
(Archaeosporomycetes Glomeromycetes e Paraglomeromycetes), cinco ordens
(Archaeosporales, Diversisporales, Gigasporales, Glomerales e Paraglomerales), 15
familias, 38 géneros e 288 espécies (OEHL et al., 2011; TEDERSOO et al., 2018).

Ja Redecker et al. (2013) classificaram os FMA como pertencentes a um filo
(Glomeromycota), uma classe (Glomeromycetes), quatro ordens (Archaeosporales,
Diversisporales, Glomerales e Paraglomerales), 10 familias e 19 géneros.

Entretanto, as duas classificagces ndo sdo necessariamente excludentes, pois
h& taxa comuns. Portanto, deve-se ter cuidado para ndo considerar uma classificacéo
melhor que a outra por apresentar mais ou menos taxa (STURMER et al., 2014).

Registros fosseis sugerem que a interacdo entre os FMA e as plantas surgiu ha
cerca de 460 milhdes de anos quando as plantas comecaram a conquistar 0s
ecossistemas terrestres (SANTANDER et al., 2017). Aproximadamente 80% das
plantas, incluindo a maioria das espécies cultivadas e florestais, desenvolveram essa
associacao micorrizica mutualistica, onde os fungos utilizam o carbono sintetizado pela
planta hospedeira como energia e as plantas aumentam sua capacidade de absorver
agua e nutrientes por meio das hifas fungicas (FRENCH, 2017; ZHANG et al., 2019,
ZHU et al., 2020). Essa simbiose melhora a disponibilidade dos recursos do solo e
ajuda as plantas a responderem efetivamente as limitacdes ambientais (BALESTRINI
et al., 2018; LENOIR et al., 2016; SHI et al., 2019; TORRES et al., 2018).

Esses fungos sdo capazes de passar através das ceélulas epidérmicas do
sistema radicular da planta hospedeira e formar estruturas ramificadas chamadas

arbusculos e vesiculas. Através desta relagdo simbidtica, o micélio extrarradicular dos



21

FMA tem a capacidade de captar e transferir agua e nutrientes para a planta
hospedeira, proporcionando uma maior resisténcia contra estresses bioticos e abibticos
(HASHEM et al., 2016; POZO et al., 2015).

Nesse sentido, os FMA sdo capazes de promover o crescimento das plantas de
forma direta ou indireta. Na forma direta o fungo aprimora a nutricdo das plantas por
meio da absorcao de minerais essenciais, como fosforo e nitrogénio, além de aumentar
a liberacdo de fitohormonios, como auxinas, etileno e giberilinas e outros compostos
volateis que auxiliam no crescimento vegetal (CHANDRASEKARAN, 2020; PONS et
al., 2020; SUDHA et al., 2016).

Na forma indireta, o fungo age como antagonista a fitopatbgenos e desenvolve
mecanismos de resisténcia a estresses bidticos e abidticos nas plantas hospedeiras
possibilitando um maior desenvolvimento das plantas (BARELLI et al., 2016; DIAGNE
et al., 2020). Além disso, as micorrizas sdo capazes de melhorar as propriedades
fisico-quimicas do solo (WU et al., 2019).

Alguns estudos comprovam o potencial dos FMA em melhorar a qualidade do solo
influenciando sua estrutura e textura e, consequentemente, a fitossanidade,
melhorando o crescimento e desenvolvimento das plantas (THIRKELL et al., 2017;
ZOU et al.,, 2016). Wang et al. (2021), em estudos com tomate relataram que a
colonizacéo das raizes por FMA melhora o crescimento das plantas em decorréncia do
aumento na disponibilidade de acido indoloacético (AIA) e citocinina (CTK), além de
acarreta na diminuicdo da concentracao de acido abscisico (ABA).

Por promover o crescimento e desenvolvimento das plantas, as PGPRs e os FMA
podem ser usados na producéo de biofertilizantes para aumentar a produtividade das
culturas de forma sustentavel (GALBIATTI et al., 2011). Para isso, € necessario se
conhecer a diversidade de bactérias e fungos promotores de crescimento de plantas.
Tradicionalmente, os componentes do microbioma das plantas foram caracterizados
atraves do isolamento e cultivo em diferentes condi¢cdes de crescimento. No entanto,
estas técnicas sdo limitadas ao isolamento em meios de cultura (LAKSMANAN;
SELVARAJ; BAIS, 2014).

Dessa forma, o estudo da diversidade dos genomas coletivos dos microrganismos

presentes em uma amostra ambiental (metagendémica), vem sendo utilizada no acesso
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de toda a comunidade microbiana de uma amostra ambiental sem a necessidade do
isolamento e cultivo desses microrganismos em laboratério (BULGARELLI et al., 2013;
HANDELSMAN et al., 1998).

3.4 Fatores bidticos e abidticos influenciando as comunidades de
microrganismos do solo.

Os microrganismos do solo sdo os seres mais diversos e abundantes da Terra,
porém nao sao todos os taxa de microrganismos que sao abundantes no solo, sendo
bactérias e fungos geralmente os mais frequentes (LENOIR et al., 2016; SERNA-
CHAVEZ et al., 2013). Esses microrganismos desempenham papéis importantes na
manutencdo de varias funcdes ecossistémicas como ciclagem de nutrientes e
manutencdo da fertilidade do solo, garantindo a regulacdo e estabilidade desses
ecossistemas (DELGADO-BAQUERIZO et al., 2016; MAESTRE et al., 2015; ZENG et
al., 2019).

As comunidades de micorganismos do solo sdo moldadas por varios fatores
bidticos e abioticos (WANG et al., 2020). A interacdo entre esses fatores cria um
ambiente propicio para o desenvolvimento da vida microbiana (MITCHELL et al., 2012).
A composicdo da vegetacdo de um determinado ecossistema influencia as
comunidades de microrganismos exercendo controle sobre as propriedades edaficas
do solo por meio da formacdo da serrapilheira e da liberacdo de fotoassimilado na
forma de exsudados radiculares (LUO et al.,, 2019; REN et al. 2018; VEZZANI et al.
2018). Esse mecanismo ecolégico funciona como fonte priméaria de carbono e energia
gue garante a formacdo e manutencdo de microbiomas no solo (ZENG et al., 2016;
KOUR et al., 2020a). Além disso, as raizes das plantas sdo importantes fontes
adicionais de matéria organica no solo, bem como locais de interacdo entre plantas e
microrganismos (BAUDOIN et al., 2003).

O efeito da composicdo da vegetacdo nas propriedades fisico-quimicas do solo
vem sendo amplamente estudado (DENG et al., 2014). Zeng et al. (2016) encontraram
diferencas na estrutura, composi¢cdo e abundancia das comunidades de bactérias em
ecossistemas com diferentes coberturas vegetais de tundras, gramineas, arbustos e
arvores, acarretando em variagbes na composicdo do substrato e nos teores de

carbono organico e nutrientes do solo. Li et al. (2017), relataram que o conteludo de
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nutrientes do solo tais como N, P, K e carbono organico diminuem gradualmente da
zona de florestas para pastagens resultando em uma diminuicdo da diversidade
bacteriana. Ao longo desse gradiente de vegetacdo hd também uma diminuicdo da
matéria organica e consequentimente da atividade microbiana (ARAUJO et al., 2012).

Diferentes taxa bacterianos podem estar associados a uma determinada espécie
de planta ou uma determinada espécie de bactéria pode estar associada a uma
espécie de planta especifica, dependendo do tipo de solo em questdo (BERG et al.,
2009; BULGARELLI et al., 2012; SHEN et al., 2013). Portanto, solos em bioma de
floresta, de arbustos, ervas e de pastagens abrigam comunidades bacterianas
especificas. Entretanto, isso ndo € observado para alguns grupos de fungos,
principalmente os representantes do filo Glomeromycota que se associam a varias
espécies de plantas (LEKBERG et al., 2016; LI et al., 2017).

As bactérias pertencentes aos filos Actinobacteria, Planctomycetes e
Proteobacteria diferem consideravelmente em ecossistemas com diferentes coberturas
vegetais (ZENG et al.,, 2016). Araujo et al. (2017a) identificaram alta abundancia de
Acidobacteria em formacgédo de pastagens, Proteobacteria em solos com formacgao
vegetal arbustiva e arvores esparsas e uma alta abundancia de Actinobacteria e
Proteobacteria em solos com formacéo arbérea.

A variacdo nas comunidades microbianas ao longo de um gradiente de vegetacao
esta relacionada a alteragbes das propriedades quimicas do solo que variam nas
diferentes coberturas vegetais (ARAUJO et al., 2018b; ZENG et al., 2016). O solo € um
ambiente heterogéneo com varios microambientes que comportam diferentes
comunidades microbianas mesmo situadas a alguns milimetros de distancia (FIERER
et al., 2017). Durrer et al. (2017) relataram que a substituicio de ecossistemas
florestais por areas de campo causa uma homogeneizacdo das condices ambientais
do solo, diminuindo a diversidade das comunidades microbiana (BURNS et al., 2015;
KURAMAE et al., 2012).

Dentre as principais propriedades do solo que influenciam as comunidades de
microrganismos estdo a umidade, pH, temperatura, carbono organico e os teores de N,
P e K(BRU etal., 2011; MORISSEY et al., 2016; OLIVERIO et al., 2017; TIAN et al.,

2018). O pH do solo é responsavel por uma maior variacdo das comunidades
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bacterianas afetando a estrutura, composicdo e diversidade de bactérias no solo
(SHEN et al., 2013; XIONG et al., 2012). Além disso, as propriedades edaficas do solo
inflenciam a distribuicdo geografica desses microrganismos (RODRIGUEZ-
ECHEVERRIA et al., 2017). Ceola et al. (2021) também relataram uma maior influéncia
do pH na estrutura, composicao e diversidade das comunidades fangicas.

A importancia do pH do solo como um dos principais fatores na composicdo de
comunidades de fungos e bactérias em ecossistemas terrestres é bem conhecido (CHU
et al., 2010; LAUBER et al., 2009; TIAN et al., 2018). Zeng et al. (2019) relataram que o
mecanismo mais provavel pelo qual o pH afeta a composicdo das comunidades
microbianas do solo é através da regulacéo da disponibilidade de nutrientes.

Em ecossistemas naturais, as mudancas nos fatores climaticos muitas vezes
determinam mudangas na vegetacdo e consequentemente nas propriedades do solo
afetando indiretamente as comunidades de microrganismos e a ecologia do solo
(GAVRICHKOVA et al., 2018; ZHANG et al., 2018). Os principais fatores climéaticos que
afetam indiretamente as comunidades microbianas sao a temperatura e a precipitagéo
(GUO et al., 2018; COWLES et al., 2018).

Alguns estudos vém analisando padrées de distribuicdo geografica de
comunidades bacterianas e fungicas em ecossistemas terrestres (CAPROSO et al.,
2011; LIU et al., 2014; OPIK et al., 2013). A distancia geografica € um dos fatores
relacionados com a mudancas na composicao das comunidades bacterianas (LUO et
al., 2019). Zeng et al. (2019) relataram que a similaridade das comunidades
bacterianas foram significativamente correlacionada com a distancia geografica,
revelando que o isolamento espacial afetou a estrutura das comunidades. Em
comunidades de FMA, a distancia geografica possui um efeito maior do que o tipo de
vegetacao e as propriedades do solo (CEOLA et al., 2021).

Um outro fator que influencia na distribuicdo das comunidades de microrganismos
do solo é o gradiente de altitude (YAO et al., 2017; ZHANG et al., 2018). Estudos da
diversidade ao longo de um gradiente altitudinal € um dos padrées fundamentais em
biogeografia animal e vegetal (CARDELUS et al., 2006; HERZOG et al., 2005). Shen et
al. (2013) relataram que tanto a diversidade quanto a composi¢do das comunidades

bacterianas foram nitidamente diferentes ao longo de um gradiente de altitude. Por
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outro lado, Fierer et al. (2011) encontraram apenas variagdo da composigdo em
diferentes altitudes, ndo encontrando diferencas significativas para a diversidade. Isso
sugere que existem outros fatores que influenciam as comunidades bacterianas, como
o pH (GRIFFTHS et al., 2011; SHEN et al., 2013).

Os estudos de diversidade microbiana foram, por muito tempo, afetados pela
impossibilidade de cultivo da maioria dos microrganismos dos solo (CHU et al., 2010).
Porém, com o surgimento da biologia molecular e da bioinformatica, andlises sem
precedentes de comunidades microbianas de varios ambientes vém sendo realizadas
(VENTER et al., 2004).

O sequenciamento de Ultima geracdo é uma tecnologia eficiente em identificar
taxa de bactérias e fungos por meio do sequenciamento de amplicon do gene de rRNA
16S e 18S, respectivamente (MANZONI et al., 2014; WIEDER et al., 2014). Essas
técnicas, conhecidas como técnicas moleculares independentes de cultivo, como a
metagendmica, tém tornado possivel a caracterizacdo taxondémica e funcional de
comunidades microbianas em diferentes ambientes (BULGARELLI et al., 2013).
Portanto, o conhecimento da estrutura, diversidade e composicdo das comunidades
microbianas do solo possibilita a identificacdo de fatores bidticos e abidticos que

influenciam na dindmica dessas comunidades em um determinado ambiente.
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4 METODOLOGIA

4.1 Areade estudo

O estudo foi conduzido em éarea de Cerrado nativo localizada do municipio de
Piracuruca, no estado do Piaui; Parque Nacional de Sete Cidades (PNSC): 04°02’ -08’
S e 41°40’ -45 W) (Figura 1). A regido apresenta clima sub-umido a idmido com um
periodo de deficiéncia hidrica e com baixa amplitude térmica. Existem duas estacfes
bem distintas (chuvosa e seca) durante o ano, com temperatura média anual de 25°C.
A &rea possui uma precipitacdo média anual de 1558 mm, que ocorre principalmente

nos meses de fevereiro, margo e abril.
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Figura 1: Gradiente de vegetacéo de Cerrado nativo do Parque Nacional de Sete Cidades, Piaui, Brasil.
CG - Campo graminoide; CSS — Cerrado stricto sensu; CD — Cerradéo.
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Diferentes areas de Cerrado foram avaliadas: Campo graminoide, Cerrado stricto
sensu e Cerraddo (Tabela 1). Basicamente, o Campo graminoide € coberto por um
continuo estrato de gramas; Cerrado stricto sensu € coberto por gramas, arbustos,
arvores baixas e estrato lenhosos e o Cerraddo € coberto por um estrato lenhoso com

uma densidade variavel de arbustos e arvores (COUTINHO, 1978).

Tabela 1: Caracteristicas da vegetacédo do Cerrado nativo no estado do Piaui
(OLIVEIRA et al., 2007).

Campo Cerrado Stricto Cerradéo
graminoide Sensu
Riqueza de plantas* 4,7 11 17
Diversidade de plantas** 0,2 0,85 1,10
Densidade de plantas*™** 4,7 27,1 35,0
Vegetagcao**** a b C

* Espécie/100 m?; ** H/100 m?; *** individuos/100 m?; **** espécies de plantas presentes

a Andropogon fastigiatus; Aristida longifolia; Eragrostis maypurensis

bAnacardium occidentale, Andropogon fastigiatus; Aristida longifolia; Combretum mellifluum;
Hymenaea courbaril; Lippia origanoides; Magonia pubescens; Plathymenia reticulata; Qualea
grandiflora; Simarouba versicolor; Terminalia fagifolia; Vatairea macrocarpa.

¢Anacardium occidentale; Aspidosperma discolor; Casearia grandiflora; Copaifera coriacea; Parkia
platycephala; Piptadenia moniliformis; Plathymenia reticulata; Qualea parviflora; Terminalia
fagifolia; Thiloa glaucocarpa.

4.2 Andlise quimica do solo

Cada area (Campo graminoide, Cerrado stricto sensu e Cerradao) foi dividida em
trés transectos (replicacdes) onde as amostras de solos foram coletadas em uma
profundidade de 0-20 cm (trés pontos por transecto) em marco (estacado chuvosa) de
2014. Todas as amostras de solos foram imediatamente armazenadas em sacos
plasticos, seladas e transportadas em uma caixa de isopor com gelo para o laboratorio.
As amostras foram peneiradas através de uma tela de 2 mm e homogeinizadas para as
analises quimicas.

O pH do solo foi determinado em um extrato de solo/agua de 1:2,5. Os ions de K*
diluidos foram extraidos usando o método de extracdo Mehlich-1 e determinados por

calorimetria e fotometria, respectivamente. O carbono organico total (TOC) foi
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determinado pelo método de combustdo umida usando uma mistura de dicromato de
potassio e acido sulfarico sob aguecimento (YEOMANS e BREMNER, 1988).

4.3 Preparacao da biblioteca

As comunidades microbianas foram acessadas utilizando as bibliotecas de fungos
e bactérias de Araujo et al. (2017a, b). A biblioteca bacteriana era composta de 5617
unidades taxon6micas operacionais (OTUs) em nivel de género, das quais 232 foram
identificados na literatura como promotores de crescimento de plantas. Para serem
consideradas promotoras de crescimento de plantas, as bactérias devem ser capazes
de disponibilizar nutrientes no solo, induzir resisténcia sistémica a doencas nas plantas,
suprimir patégenos e ser eficiente na colonizacédo da rizosfera e na competicdo com
outras bactérias (ASAD et al., 2019; BACKER et al., 2018; LUDUENA et al., 2018).
Com base nisso, foram selecionados, da biblioteca bacteriana, somente os géneros
gue foram relatados na literatura como promotores de crescimento de plantas e
construido uma nova biblioteca composta apenas por géneros de PGPR.

Para fungos, foi utilizada uma biblioteca de 2271 OTUs das quais 65 foram
classificadas como fungos micorrizicos arbusculares pertencentes ao filo
Glomeromycota. Os FMA sao classificados na literatura como fungos que possuem a
capacidade de promover o crescimento de plantas por varios mecanismos diretos e
indiretos (CHANDRASEKARAN, 2020; PONS et al., 2020).

4.4 Andalise dos dados

Para comparar a estrutura das comunidades de microrganismos promotores de
crescimento de plantas entre os trés locais e avaliar a influéncia das propriedades
guimicas do solo na estrutura das comunidades, usamos a Analise de Redundancia
(RDA) utilizando Canoco 4.5 (Biometria, Wageningen, Paises Baixos). As variaveis
ambientais foram transformadas log (x + 1) exceto pH. Anteriormente, a funcdo
“decorana” foi realizada a fim de escolher o melhor modelo de ordenacgdo, e esta
analise apoiou o0 uso de RDA. Portanto, uma RDA preliminar (funcéo "rda") foi realizada
com todas as variaveis ambientais disponiveis: umidade, TOC, N, P, K, CEC e pH.
Variaveis ambientais significantes (p < 0,05) foram selecionadas com Funcao

“ordistep”, confirmada por “anova.cca ” e entao retidas para a RDA final. Para avaliar a
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influéncia das propriedades quimicas do solo sobre a comunidade microbiana, usamos
a Selecdo Avancada (FS) seguida pelo teste de Permutacdo de Monte Carlo com 1000
permutacBes aleatérias. As medidas de diversidade (riqueza e Shannon) foram
calculadas com o software PAST v.4 (HAMMER et al., 2001).

Na determinacdo da abundancia diferencial de grupos bacterianos entre os locais,
uma tabela a nivel de género foi usada como entrada no software STAMP (PARKS e
BEIKO, 2010). Os valores P foram calculados com base no teste t de dois lados de
Welch, e corre¢cdo usando Benjamini-Hochberg FDR. Além disso, para investigar a
correlacdo dos géneros bacterianos e grupos de fungos do filo Glomeromycota com as
propriedades ambientais, usamos o coeficiente de correlacdo de classificacdo de
Spearman usando R (R Development Core Team, 2007).

Finalmente, a andlise de rede de co-ocorréncia foi realizada para avaliar a
complexidade das interacdes entre taxa microbiano em cada local. A anélise de rede é
uma ferramenta Util para investigar potenciais interacfes entre taxa microbiano por
meio de padrbées de co-ocorréncia, ajudando a decifrar a estrutura e complexidade das
comunidades por meio da analise de varias propriedades, como a propor¢do de
interacdes positivas e negativas, identificacdo de centros e espécies-chave dentro da
comunidade, entre outros (BARBERAN et al., 2012). Para isso, a analise de co-
ocorréncia ndo aleatéria foi realizada usando o moédulo Python ‘SparCC’, uma
ferramenta capaz de estimar valores de correlacdo de composicdo de dados
(FRIEDMAN e ALM, 2012). A fim de diminuir o nimero de correlagdes, incluimos
apenas as OTUs com mais de 50 sequéncias, o que representou mais de 95% das
sequéncias totais. Para cada rede, as correlacdes SparCC foram calculadas e apenas
correlacdes fortes (SparCC> 0,9 ou < 0,9) e altamente significativas (P <0,01) foram
selecionadas. Os nés na rede representam taxa em nivel de género, enquanto as
bordas representam correlacdes significativamente positivas ou negativas entre 0os nos.
Os graficos de rede foram feitos com base em um conjunto de medidas, como numero
de nés, numero de arestas, modularidade, niumero de comunidades, conectividade
média de nos, média do comprimento do caminho, didmetro e distribuicdo cumulativa
de graus. A visualizagao da rede e propriedades mensuradas foram calculadas com a
plataforma interativa Gephi (BASTIAN e JACOMY, 2009).
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5 RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 Parametros quimicos do solo

A analise das propriedades do solo mostrou um padrdo distinto entre Campo
graminoide e as outras duas fitofisionomias (Tabela 2). O solo sob Campo graminoide
apresentou os menores valores de umidade, temperatura, carbono organico total
(COT), N, P e pH. A temperatura e o pH foram os parametros que diferiram
estatisticamente entre as trés &reas estudadas. No geral, Cerrado stricto sensu e

Cerradao foram similares quanto as propriedades quimicas do solo.

Tabela 2: Média das propriedades quimicas do solo ao longo de um gradiente de Cerrado nativo do
Piaui, Nordeste do Brasil (ARAUJO et al., 2017).

Area Umidade Temperatura COT N pH P K CTC

(%) (°C) gkg! gkg? mg kg? cmolc kg? cmolc kg?
cG 7.3° 32.1° 4.3°¢ 0.1°¢ 43¢ 3.9¢ 1.4b 2.31b
CSS 10.5° 30.5P 8.2b 0.3° 472 47 1.8P 2.11°b
CD 11.9b 28.32 9.1P 0.4> 463 45 1.6° 2.35P

CG - Campo graminoide; CSS — Cerrado stricto sensu; CD — Cerradéo.

COT - Carbono organico total; CTC - capacidade de troca catidnica.

Valores seguidos pela mesma letra em cada coluna ndo séo significativamente diferentes no nivel de
5%, conforme determinado pelo teste t de Student.

O tipo de cobertura vegetal de uma determinada area biogeogréfica influencia as
propriedades quimicas do solo (LUO et al., 2019; ZENG et al., 2016). A vegetacdo do
Campo graminoide é formada predominantemente por gramineas e arbustos esparsos
(OLIVEIRA et al., 2007). Li et al. (2017), relataram que em solos com formacéao vegetal
de gramineas as propriedades quimicas do solo diferem de areas com maior densidade
de plantas, como observado em regides florestais, onde a entrada de carbono é muito
mais acentuada devido uma maior quantidade e qualidade da serapilheira. Isso é
observado nas areas de Cerrado stricto sensu e Cerraddo que possuem uma

vegetacdo muito mais densa que o Campo graminoide.
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5.2 Comunidades de rizobactérais promotoras de crescimento de plantas

Dentre os géneros de PGPR, Alicyclobacillus, Bacillus, Micobacterium e
Paenibacillus foram os mais dominantes em todas as fitofisionomias sendo
responsaveis por mais de 75% das sequéncias analisadas (Figura 2A). A abundéancia
relativa dos géneros Aliciclobacillus, Brevibacillus e Saccharopolyspora no Campo
graminoide diferiu significativamente das outras fitofisionomias (p<0.05). Os resultados
mostraram ainda um enriquecimento de géneros bacterianos especificos no Campo
graminoide. No Campo graminoide houve um enriguecimento de cinco OTUS com alta
abundancia de Alicyclobacillus e Saccharopolyspora. JA no Cerrado stricto sensu,
houve o enriquecimento de apenas uma OTU do género Sporosarcinas.

Na comparacdo entre Campo graminoide e Cerraddo, o primeiro enriqueceu
guatro OTUs com alta abundancia de Alicyclobacillus e Saccharopolyspora, enquanto o
segundo enrigueceu apenas uma unica OTU do género Burkholderia. Na comparacao
do Cerrado stricto sensu e Cerradéo, o primeiro enrigueceu uma Unica OTU do género

Actinomadura, enquanto o segundo néo enriqueceu nenhuma OTU bacteriana (Figura
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Figura 2: (A) Composi¢do e abundancia das comunidades bacterianas em nivel de género. Os filos

bacterianos com abundéncia relativa menor a 1% foram agrupados para formar a categoria “Outros”. (B)
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Abundancia diferencial de sequéncias afiliadas a géneros bacterianos em solos com um gradiente de
vegetacdo do Cerrado baseado na metagendmica do gene rRNA 16S. Os valores P foram calculados

com base no teste t de Welch bilateral corrigido usando Benjamini-Hochberg FDR.

O género Bacillus € um dos géneros mais abundantes de PGPRs presentes em
solos de varios biomas, inclusive no Cerrado, ocupando varios nichos ecologicos
(RAMPELOTTO et al., 2013; SAXENA et al., 2019). As espécies pertencentes a esse
género sdo conhecidas por promoverem o0 crescimento das plantas por Vvarios
mecanismos como a fixacdo bioldgica de nitrogénio, producdo de sideroforos,
solubilizacéo de fosfato e biossintese de fitormoénios (EFE, 2020).

Nas trés fitofisionomias de Cerrado estudadas, o género Bacillus foi o mais
predominante dentre os géneros promotores de crescimento de plantas. Araujo et al.
(2012) estudando as comunidades bacterianas dos solos do Cerrado relataram que o
género Bacillus teve uma baixa abundancia representando apenas 0,2% do total das
sequéncias analisadas. Nossos resultados corroboram com os achados de Araujo et al.
(2021), que identificaram uma maior abundancia do género Bacillus em solos de
Cerrado nativo.

Dotado de uma enorme diversidade genética e metabdlica, o género Bacillus e
géneros derivados (Alyciclobacillus, Brevibacillus e Paenibacillus), desempenham
multiplas fungBes ecoldgicas nos ecossistemas do solo desde a ciclagem de nutrientes
até a tolerancia das plantas a estresses (YADAV et al., 2015). Isso reforca a
importancia dessas bactérias em solos do Cerrado, tendo em vista que se trata de
solos pobres em nutrientes e com elevadas concentracdes de Al.

A maior abundancia dos géneros Alicyclobacillus e Saccharopolyspora no
Campo graminoide sugerem uma maior tolerAncia dessas bactérias a condigcdes
desfavoraveis, uma vez que 0s solos dessa regido possuem pH relativamente baixo,
deficiéncia hidrica e nutricional, principalmente quanto aos teores de fésforo e de
matéria organica que sao mais baixas do que nas outras fitofisionomias (HARTMANN
et al., 2014).

A abundancia relativa de alguns géneros de PGPRs tais como Alicyclobacillus,
Brevibacillus e Saccharopolyspora, foram similares no Cerrado stricto sensu e

Cerradéo, diferindo no Campo graminoide. Isso pode estar relacionado a similaridade
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entre as propriedades quimicas dos solos encontrados no Cerrado stricto sensu e
Cerraddo. Araujo et al. (2017a) também encontraram similaridade nas propriedades
guimicas do solo e da vegetacao no Cerrado stricto sensu e Cerradao, resultando em
comunidades bacterianas semelhantes. O Campo graminoide apresentou diferencas
nas propriedades do solo e comunidades bacterianas em relacdo ao Cerrado stricto
sensu e Cerradéo.

A RDA mostrou as diferencas entre a estrutura da comunidade de PGPR nas
diferentes fitofisionomias e relacionou com as propriedades do solo (Figura 3A). A RDA
explicou 24,6% da variancia total das OTUs bacterianas, das quais 16,3% e 8,3% sé&o
exibidas nos eixos 1 e 2 respectivamente. A andlise mostrou um agrupamento da
comunidade de PGPR encontradas no Campo graminoide em torno das variaveis pH e
temperatura, indicando correlacédo positiva (PERMANOVA F = 1.961, p = 0,0108). As
comunidades de PGPR encontradas no Cerrado stricto sensu e Cerraddo se
correlacionaram positivamente aos teores de umidade, COT, N, P, K e CTC e se
correlacionaram negativamente ao pH e temperatura (F = 1.961, p = 0,0108). A
diversidade bacteriana medida pelo indice de Shannon e a riqueza de OTUs nao

diferiram estatisticamente entre as trés fitofisionomias (Figura 3B).
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Figura 3: Estrutura e diversidade de comunidades bacterianas ao longo de trés gradientes de vegetacdo
de Cerrado nativo do Piaui baseado no gene rRNA 16S. (A) Analise de Redundancia (RDA) associando
a estrutura das comunidades bacterianas as propriedades quimicas do solo. (B) Diversidade e riqueza
das comunidades bacterianas em nivel de OTUs.

Alguns estudos tém relatado que as propriedades edaficas do solo influenciam
significativamente as comunidades bacterianas (ARAUJO et al., 2021; TIAN et al.,
2018). Neste estudo as propriedades quimicas do solo variaram entre Campo
graminoide e as outras duas areas (Cerrado stricto sensu e Cerraddo), que
apresentaram parametros semelhantes. Essas diferencas influenciaram na estrutura
das comunidades bacterianas entre as areas, e 0s principais fatores de distribuicdo
dessas comunidades foram pH e temperatura, que apresentaram correlacdo positiva
com as comunidades bacterianas do Campo graminoide e correlacdo negativa com as
comunidades do Cerrado stricto sensu e Cerradéo.

Estudos apontam o pH e a temperatura como o0s principais fatores de
distribuicdo das comunidades bacterianas no solo (COWLES et al., 2018; XIONG et al.,
2012), enquanto outros destacam apenas o pH como o principal fator (CHU et al.,
2010; GRIFFITHIS et al., 2011). Além do pH e temperatura, outros fatores edéaficos
possuem efeitos significativos na estrutura e distribuicdo das comunidades bacterianas
do solo: carbono orgéanico total (TOC), capacidade de trocas de cations (CTC) e teores
de umidade, N, P e K (LOPES et al., 2021; LI et al., 2017). As comunidades
bacterianas do Cerrado stricto sensu e Cerradéo tiveram correlagédo positiva com com
TOC, CTC, umidade e teores de N, P e K.

O conteudo de nutrientes do solo é distinto em regibes com diferentes
coberturas vegetal diminuindo gradualmente de zonas de floresta para zonas com
menor densidade de plantas, resultando na diminuicdo da diversidade e riqueza
bacteriana (LI et al., 2017). Yang et al. (2019) relataram que a riqueza e diversidade
bacteriana foram significativamente correlacionadas com a riqueza de plantas, pH do
solo e teor de nitrogénio. Entretanto, neste estudo, o indice de diversidade de Shannon
e ariqueza de OTUs nao apresentaram diferencas significativas entre as areas.

Portanto, a riqueza e diversidade bacteriana entre os locais nao diferiu
significativamente, mas a composicdo das comunidades bacterianas foi

significativamente distinta, sugerindo que essas comunidades mudam ao longo de um
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gradiente de vegetacao, alinhado a varios outros estudos (DENG et al., 2014; LUO et
al., 2019; ZENG et al., 2016).

A andlise de Spearman avaliou a correlacdo entre os géneros bacterianos
individuais e as propriedades quimicas do solo (Figura 4). Os resultados mostraram
gue géneros bacterianos especificos correlacionaram com algum dos parametros do
solo. Os géneros Actinomadura e Saccharopolyspora apresentaram correlagéo
negativa significante com os teores de N, P, K, CTC, COT e umidade, e tiveram
correlacdo positiva com o pH do solo. Por outro lado, o género Sporosarcinas
correlacionou positivamente com os teores de N, P, K, CTC e COT; mas apresentou
correlacdo negativa com o pH. A temperatura foi o Unico parametro analisado que nao
teve correlacdo positiva com nenhum género bacteriano, apresentando correlagéao

negativa com o maior numero de géneros.
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Figura 4: Mapa de calor dos coeficientes de correlacdo de classificacdo de Spearman entre os géneros
bacterianos e os fatores do solo. Apenas as correlagdes significativas (P <0,05) sdo mostradas. O
gradiente de cor e o tamanho do circulo sdo proporcionais ao peso da correlacdo. As correlacdes
positivas sdo mostradas em azul e as negativas em vermelho.
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Alguns géneros bacterianos se correlacionaram positivamente com os teores de
pH, N, P, K, CTC e COT, indicando relagdo entre a comunidade bacteriana e a
fertilidade do solo, corroborando com estudos prévios (ZHANG et al., 2013; ZENG et
al., 2019). Os géneros Actinomadura e Saccharopolyspora apresentaram correlacéo
positiva com o pH do solo, enquanto que o género Sporosarcina correlacionou
positivamente aos teores de nutrientes do solo.

Actinomadura e Saccharopolyspora séo géneros do filo Actinobacteria. Estudos
anteriores correlacionaram este filo aos teores de pH do solo, relatando um aumento da
diversidade e abundancia de Actinobacteria com o aumento do pH (LAUBER et al.,
2009; ARAUJO et al., 2020). Sayed et al. (2019) relataram que bactérias do género
Saccharopolyspora séo tolerantes a altos valores de pH. Outros estudos afirmam que a
maior diversidade de Actinobactérias foi encontrada em solos com pH quase neutro
(CHRONAKOVA et al., 2015). O género Esporosarcina pertence ao filo Firmicutes, que
sdo bactérias que vivem em ambientes copiotroficos e sdo frequentemente
correlacionadas aos teores de nutrientesdo solo (LEF et al., 2015). Nossos resultados
correlacionaram positivamente o género Esporosarcina aos teores de N, P, K, CTC e
COT e, negativamente, ao pH do solo.

Portanto, o pH do solo influencia fortemente as comunidades bacterianas em um
ecossistema, atuando como um filtro ambiental, selecionando grupos microbianos
especificos e regulando a diveridade e a composicdo das comunidades de
microrganismos (WANG et al., 2019). Neste estudo identificamos correlagbes positivas
e negativas tanto do pH quanto dos teores de nutrientes do solo a géneros bacterianos
especificos confirmando a importancia desses fatores nas comunidades microbianas.

A comparacdo da complexidade das conexdes dentro do microbioma bacteriano
de cada local foi realizada por meio da andlise de rede de co-ocorréncia das
comunidades bacterianas em solos de diferentes fitofisionomias do Cerrado baseada
no gene rRNA 16S (Figura 5).
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Campo Graminoide Cerrado Stricto Sensu Cerradao

475 nodes 1019 edges 575 nodes 1591 edges 464 nodes 1411 edges

Figura 5: Analise de rede de co-ocorréncia das comunidades bacterianas em solos de diferentes
fitofisionomias do Cerrado baseada no gene rRNA 16S. Uma conexao representa correlagdo SparCC
com magnitude> 0,7 (correlagdo positiva - bordas cinzas) ou <- 0,7 (correlacdo negativa - bordas
vermelhas) e estatisticamente significativa (P < 0,01). Cada né representa taxa no nivel OTU e o
tamanho do né é proporcional ao nimero de conexdes (ou seja, grau). A cor dos nds é baseada na
centralidade entre as entrelinhas, onde cores mais escuras indicam valores mais altos. Os nés em forma
de tridngulo se referem a grupos PGPB e as formas de circulo se referem a grupos ndo-PGPB.

Cada local apresentou diferentes complexidades das comunidades bacterianas.
Em geral, o microbioma do Cerrado stricto sensu apresentou uma maior complexidade
com 575 nds, 1591 correlacdes, grau médio de 5,534 e coeficiente de agrupamento de
0,437. JA o Cerraddo apresentou 464 nés, 1411 correlagdes, grau médio de 6,08 e
coeficiente de agrupamento de 0,356; enquanto que o Campo graminoide apresentou
uma menor complexidade com 475 nés, 1019 correlacdes, grau médio de 4,291 e
coeficiente de agrupamento de 0,298, além de possuir uma maior proporcao (50%) de

correlagdes negativas (Tabela 2).

Tabela 3: Correlagcdes e propriedades topolédgicas de redes de microbiomas em solos do
Cerrado nativo do Piaui.

Propriedades das redes CG CSS CD
Numero de nos? 475 575 464
Ndmero de correlacGesP 1019 1591 1411
Correlacdes positivas® 512 (50%) 831 (52%) 1069 (75%)
Correlagdes negativas® 507 (50%) 760 (48%) 342 (25%)

Correlagbes pgpr-pgpr 97 (10%) 94 (6%) 48 (3%)
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Correlacdes pgpr-bac 922 (90%) 1497 (94%) 1363 (97%)
Modularidade® 18,4 5,55 0,45
Numero de comunidades' 161 174 133
Diametro da rede? 12 9 9
Comprimento médio da rede" 4,202 3,501 3,29
Grau médio' 4,291 5,534 6,08
Coeficiente de agrupamento’ 0,298 0,437 0,356

aTaxon microbiano (em nivel de género) com pelo menos uma correlacéo significativa (P <0,01)
e forte (SparCC> 0,7 ou <-0,7);

bNUmero de conexdes / correlages obtidas pela anélise SparCC;

correlacao positiva cSparCC (> 0,7 com P <0,01);

dSparCC correlagdo negativa (<-0,7 com P <0,01);

eA capacidade dos nos de formar comunidades altamente conectadas, ou seja, uma estrutura
com alta densidade de conexdes entre nés (inferida por Gephi);

A comunidade é definida como um grupo de nds densamente conectados internamente (Gephi);
9A maior distancia entre os nos da rede, medida em ndimero de arestas (Gephi);

hDistancia média da rede entre todos os pares de nés ou o comprimento médio de todas as
bordas da rede (Gephi);

iO numero médio de conexdes por né da rede, ou seja, a conectividade do né (Gephi);

iComo os nés estdo embutidos em sua vizinhanca e o grau em que eles tendem a se agrupar
(Gephi).

CG — Campo graminoide; CSS - Cerrado stricto sensu; CD — Cerradao.

7

A anadlise de rede € uma ferramenta amplamente utilizada para analisar as
conexdes entre as comunidades microbianas do solo e dessa forma auxiliar na
compreensao da complexidade das interacdes entre os microrganismos (YANG et al.,
2019). De acordo com as propriedades topologicas das redes calculadas para cada
area, o microbioma do Cerrado stricto sensu apresentou uma comunidade bacteriana
mais conectada, seguido por Cerraddo e Campo graminoide.

Alta complexidade das interagcdes de microrganismos foram observadas em
solos com baixo contetdo de nutrientes e submetidos a condi¢des estressantes, que
resultaram em um aumento da diversidade taxondmica e funcional, refletindo em uma
rede ecoldgica mais complexa (MENDES et al., 2017; GOSS-SOUZA et al., 2017).

As plantas também podem definir o contexto ambiental para a ocorréncia de
interacdes microbianas. Os nutrientes disponibilizados no solo por meio da cobertura
vegetal (C, N, P, K e matéria organica), desempenham papéis importantes na
competicAo por recursos e nas interacdes entre espécies de microrganismos

(SCHLATTER et al., 2015). Dessa forma, a dindmica nas comunidades de plantas



39

modifica as interacdes entre os microrganismos modificando a atividade funcional dos
ecossistemas. Nossos resultados corroboram com esses dados pois, diferentes
interagBes entre os microrganismos foram observadasnas nas trés areas estudadas,
gue possuem cobertura vegetal distintas, e diferentes teores de nutrientes.

Os solos do Cerrado stricto sensu e Cerraddo possuem uma maior
disponibilidade de nutrientes, maior umidade e menor temperatura em relacdo ao
Campo graminoide, sugerindo condicdes menos estressantes. Entretanto, essas duas
areas exibiram uma maior complexidade das interagcBes microbianas. Isso pode estar
relacionado ao fato das PGPRs estarem envolvidas na disponibilidades de nutrientes
no solo fazendo com que exista uma maior interacao entre esses microrganismos.

Portanto, a maior complexidade das redes de de PGPRs nessas duas areas €
mais provavel devido a uma combinacédo de fertilidade aumentada e mais equilibrada,
bem como devido a interacbes sinergéticas promovidas por essas comunidade
bacterianas. Yang et al. (2019) relataram que quanto mais conectadas as comunidades
microbianas maior sua estabilidade nos ecossistemas e maior a capacidade de se
adaptar a diferentes nichos proprocioanando resisténcia a condicdes ambientais
extremas.

A analise de rede também é um meio de inferir taxa-chave de comunidades
microbianas (BARBERAN et al., 2012). As espécies chaves, em cada rede, foram
identificadas com base na centralidade de intermediacdo (Tabela 3). Alguns géneros
foram comuns entre as areas, como por exemplo Bacillus e Micobacterium enquanto
outros foram especificos de cada area. No Campo graminoide a maioria das espécies
chaves pertencem ao filo Actinobacteria (Mycobacterium) e Firmicutes (Bacillus e
Alicyclobacillus). No Cerrado stricto sensu, as cinco principais espécies pertenceram
aos filos Actinobacteria (Mycobacterium), Firmicutes (Bacillus) e Proteobacteria
(Burkholderia). Ja no Cerraddo as cinco principais espécies foram afiliadas a
Actinobacteria  (Mycobacterium e Streptomyces) e Firmicutes (Bacillus e

Alicyclobacillus).



Tabela 4: OTUs com uma maior centralidade de intermediacao e numero de correlagdes para cada
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tratamento.
Tratamento D OTU Filo Classificacao Centralidade de Grau®
mais baixa intermediacao?

OTU_637852715 Actinobacteria Mycobacterium 17522.29323 58
OTU_ 242117276 Firmicutes Bacillus 15868.73381 48

CG OTU_234165521 Firmicutes Alicyclobacillus 15296.68935 56
OTU_257842558 Firmicutes Alicyclobacillus 11183.36179 37
OTU_31467091  Actinobacteria Mycobacterium 9999.635422 27
OTU_971570708 Proteobacteria  Burkholderia 28829.63285 126
OTU_637852715 Actinobacteria Mycobacterium 21729.54065 111

CSS OTU_506404304 Actinobacteria Mycobacterium 21108.92621 99
OTU_ 96731243  Proteobacteria  Burkholderia 20764.45355 107
OTU_357110945 Firmicutes Bacillus 13983.3022 55
OTU_637852715 Actinobacteria Mycobacterium 27205.57429 124
OTU_868196891 Firmicutes Bacillus 17342.54526 137

CD OTU_72357913  Firmicutes Alicyclobacillus 16669.69985 120
OTU_74526241  Actinobacteria Streptomyces 11315.60023 127
OTU_242117276 Firmicutes Bacillus 6910.954788 108

aA fragdo de casos em que um no estd no caminho mais curto entre todos os outros pares de noés,

interpretados como espécies-chave.

bNUmero de conexdes / correlagbes obtidas pela analise SparCC.
CG — Campo graminoide; CSS — Cerrado stricto sensu; CD — Cerradao.

Taxa-chave sdo definidos como taxa ou nds altamente conectados que,

individualmente ou em grupo, influenciam a estrutura e funcionamento do microbioma

independentemente de sua abudancia no espaco ou no tempo (BANERJEE et al.,

2018). Bacillus possui uma alta abundéncia em todas as areas estudadas e

Streptomyceis possui baixa abundéancia em solos do Cerraddo. Entretanto, ambos sé&o

taxa-chave em solos do Cerrado nativo desempenhando func¢des importantes nesse

ecossistema.
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5.3 Comunidades de FMA promotores de crescimento de plantas

Quando se procedeu com as andlises de RDA, comparando-se os efeitos das
variaveis ambientais na estrutura das comunidades fungicas, observou-se resultados
semelhantes as comunidades bacterianas nas amostras do Campo graminoide (Figura
6A). O agrupamento das amostras do Campo graminoide revelou uma infuéncia das
variaveis temperatura e pH do solo na estruturacdo das comunidades de FMA (F =
2.798, p = 0.0002). Por outro lado, as amostras do Campo graminoide correlacionaram
negativamente as variaveis umidade, TOC, N, P, K e CEC. Detectou-se uma correlacao
positiva entre as amostras de Cerraddo e as variaveis umidade, TOC, N, P, K e CEC e,
uma correlacdo negativa, entre pH e temperatura. Ja nas amostras do Cerrado stricto
sensu é possivel perceber uma area de transicdo entre Campo graminoide e Cerradao.
A diversidade e a rigueza das comunidades fungicas ndo diferiram entre as trés

fitofisionomias (Figura 6B).
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Figura 6: Estrutura e diversidade de comunidades de fungos micorrizicos arbusculares ao longo de trés
gradientes de vegetacao de Cerrado nativo do Piaui baseado no gene rRNA 18S. (A) Analise de
Redundancia (RDA) associando a estrutura das comunidades de fungos as propriedades quimicas do
solo. (B) Diversidade e rigueza das comunidades bacterianas em nivel de OTUs.
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Assim como as comunidades bacterianas, as comunidades de FMA séo
fortemente influenciadas pela combinacéao das propriedades quimicas do solo e tipo de
vegetacdo (MENDONCA et al.,, 2020; SUN et al., 2019). Rodriguez-Echeverria et al.
(2017) relataram que o tipo de vegetacdo foi o principal fator na estrutura das
comunidades de FMA, embora outros fatores também tenham influenciado as
propriedades do solo como o pH e teores de carbono orgéanico do solo e nitrogénio.

O pH do solo influenciou significativamente a estrutura das comunidades
fungicas, correlacionando positivamente com as comunidades do Campo graminoide e
negativamente com as comunidades do Cerrado stricto sensu e Cerraddo. Essas areas
possuem um gradiente de vegetacao que diferem em tipos e abundancia de espécies,
com o Campo graminoide apresentando uma maior diferenga em relagdo as outras
duas areas, com uma maior predominancia de gramineas. Além disso, os solos do
Campo graminoide apresentaram parametros mais discrepantes com menores teores
de umidade, TOC, N, pH e P, enquanto apresentaram maiores temperatura em
comparacado com Cerrado stricto sensu e Cerraddo. Isso pode explicar as diferencas
nas estruturas das comunidades entre essas areas.

Uma maior riqueza e diversidade vegetal contribui para o aumento da
diversidade microbiana do solo por meio do fornecimento de fontes heterogéneas de
nutrientes para os microrganismos (SUN et al., 2019). O Campo graminoide &
dominado por espécies de gramineas que pouco contribui para o aumento expressivo
dos conteudos de nutrientes e matéria organica no solo.

Por outro lado, Cerrado stricto sensu e Cerrad&o apresentam uma maior riqueza
e diversidade de plantas, fornecendo uma variedade de exsudados radiculares,
contribuindo com uma maior deposi¢céo de serapilheira fornecendo diferentes nichos e
condicdes ambientais para o aumento da diversidade microbiana (EISENHAUER et al.,
2011; LIU et al., 2020). No entanto, nossos resultados permitiram inferir que essas
diferencas nas comunidades de plantas n&o resultaram em mudangas significativas na
riqueza e diversidade de FMA em diferentes fitofisionomias do Cerrado. Os resultados
foram discordantes dos encontrados por Araujo et al. (2017b) que relataram diferencas

nas comunidades fungicas entre Campo graminoide, Cerrado stricto sensu e Cerradao.



43

As analises de correlacdo da classificacdo de Spearman mostraram que grupos
especificos de fungos correlacionaram com algum dos parametros especificos do solo
(Figura 7). O pH apresentou correlagdo positiva com um maior nimero de grupos:
Gigasporaceae, unc_Glomeromycotyna, Scutellospora, Glomus e Racocetra; porém
apresentou correlagdo negativa com Diversispora. Esses grupos desenvolveram
correlacdo negativa com a maioria dos outros parametros. A familia Gigasporaceae
correlacionou significativamente de forma negativa com os teores de N, P, K, TOC,
CEC e umidade. A temperatura foi o parametro que se correlacionou com um menor
namero de grupos, apresentando correlacdo positiva com unc_Glomeromycotina e
Acaulospora.
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Figura 7: Heatmap dos coeficientes de correlagdo de classificacdo de Spearman entre os grupos de
fungos micorrizicos arbusculares e os fatores do solo. Apenas correlagfes significativas (P <0,05) sao
mostradas. O gradiente de cor e o tamanho do circulo sdo proporcionais ao peso da correlagdo. A
correlacao positiva € mostrada em azul e negativa em vermelho.

A temperatura e o pH foram os principais parametros do solo que influenciaram
a estrutura das comunidades de FMA no Campo graminoide. De fato, ambos esses
fatores sdo bem relatados como principais moduladores das comunidades microbianas
do solo (CEOLA et al., 2021; QI et al., 2018; SHEN et al., 2013; WANG et al., 2019).

Além disso, a temperatura leva a uma mudanca nas reac¢des quimicas promovidas por
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enzimas extracelulares e o pH regula a disponibilidade de nutrientes do solo
(NOTTINGHAM et al., 2016; ZENG et al., 2019).

As comunidades de FMA sdo altamente sensiveis a umidade do solo,
apresentando um maior numero de correlacdes negativas. Zhong et al. (2019)
estudando uma espécie de capim (Achnatherum inebrians) demostraram que houve
correlacdo entre umidade do solo e as comunidades de FMA, relatando que alteracdes
nos niveis de agua do solo impactou negativamente a diversidade e riqgueza das
comunidades associadas a rizosfera. Estudos apontam que tanto a seca como 0O
excesso de umidade alteram as comunidades de FMA devido a mudancas nas
propriedades quimicas do solo principalmente quanto aos teores de N, P, K e valores
de pH (DEEPIKA e KOTHAMASI, 2015; SANTOS-MENDELIN et al., 2017; ZHONG et
al., 2019). A baixa umidade e a alta temperatura do solo na area do Campo graminoide,
podem reduzir o potencial das comunidade microbianas em fornecer nutrientes para o
solo com prejuizos a nutricdo das plantas (ARAUJO et al., 2018b).

Além disso, Castro et al. (2016) demonstraram que mudancas na estrutura das
comunidades microbianas estdo relacionadas aos conteudos de agua do solo e
padrdes sazonais no Cerrado central brasileiro. Um aumento na umidade do solo pode
melhorar a formacdo de biofilmes bacterianos que modulam a presenca de micorrizas
(GUENNOC et al., 2018), sugerindo que as comunidades bacterianas podem estar
associada as comunidades de FMA em sistemas do Cerrado.

Os grupos de fungos dominantes nos trés locais foram Glomus,
Glomeromycetes, Glomeromycotina e Rhizophagus correspondendo a mais de 80%
das sequéncias analisadas (Figura 8A). A abundéancia relativa de Glomeromycetes no
Cerraddo diferiu significativamente do Campo graminoide e Cerrado stricto sensu
(p<0.05), enquanto que a abundancia de Rhizophagus no Cerrado stricto sensu diferiu
significativamente do Campo graminoide e Cerradao (p<0.05). A abundancia das OTUs
foi comparada entre os locais para avaliar a influéncia de cada um nas comunidades

fungicas (Figura 8B).
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Figura 8: (A) Composi¢do e abundancia das comunidades de fungos micorrizicos arbusculares. Os
grupos de fungos com abundancia relativa menor que 1% foram agrupados para formar a categoria
“Outros”. (B) Abundéancia diferencial de sequéncias afiliadas a grupos de fungos em solos com um
gradiente de vegetagéo do Cerrado baseado na metagendmica do gene rRNA 16S. Os valores P foram
calculados com base no teste t de Welch bilateral corrigido usando Benjamini-Hochberg FDR.

Na comparacdo entre Campo graminoide e Cerrado stricto sensu percebeu-se
gque cada um dos locais enriqueceu apenas uma uUnica OTU fangica da familia
Gigasporaceae e do género Rhizophagus, respectivamente. Na comparacao entre
Campo graminoide e Cerraddo, o primeiro enrigueceu duas OTUs, uma da familia
Gigasporaceae e outra do género Racocetra. Finalmente, na comparacdo entre
Cerrado stricto sensu e Cerraddo, cada um dos locais enriqueceu uma OTU
pertencente a classe Glomeromycocetes e ao género Rhizophagus, respectivamente.

A composicado das comunidades de FMA muda significativamente em diferentes
tipos de vegetacdo devido as mudancas nas propriedades do solo ao longo desse
gradiente (RODRIGUEZ-ECHEVERRIA et al., 2017; WANG et al., 2019). O género
Glomus é um dos mais abundantes géneros de FMA, sendo dominante em todos os
tipo de vegetacdo (CEOLA et al.,, 2021). De fato, esse género foi o grupo mais
abundante encontrado nas diferentes fitofitofisionomias do Cerrado e corrobora com
estudos anteriores (DUARTE et al.,, 2019; JUNIOR et al.,, 2020). Isso pode ser

explicado pela alta adaptacdo do género Glomus a uma ampla variedade de condi¢des
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ambientais e também por sua alta infectividade em comparacdo com outros FMA
(TURRINI e GIOVANNETTI, 2012). O género Glomus também acarreta na reducéo da
fitotoxicidade decorrente do estresse por aluminio em solos acidos (SEGUEL et al.,
2013).

Além do género Glomus, outros grupos também foram dominantes nas trés
fitofisionomias do Cerrado como Glomeromycetes, Glomeromycotina e Rhizophagus.
Por outro lado, os géneros Scutellospora, Archaeospora e Gigaspora tiveram baixa
abundéancia nos solos do Cerrado ndo diferindo estatisticamente entre as areas. A
diferenca de abundancia entre esses grupos pode estar associada a diferenca na
vegetacdo entre as fitofisionomias e também na variagcdo dos parametros do solo
selecionando grupos mais adaptados a essas variagbes ambientais. Estes resultados
corroboram com estudos anteriores que relatarm alteracdes na abundancia de géneros
de FMA em diferentes fitofisionomias de Cerrado nativo (JUNIOR et al., 2020).



47

6 CONCLUSOES

As diferentes condi¢cdes do solo encontradas nas trés fitofisionomias do Cerrado
influenciaram a estrutura, diversidade e composi¢cao das comunidades de rizobactérias
promotoras de crescimento de plantas e das comunidades de fungos micorrizicos
arbusculares. As mudancas nas comunidades desses microrganimos esteve associada
a alteracdes nos parametros do solo como pH, temperatura, umidade e teores de N, P,
K, CTC e COT ao longo do gradiente de vegetacéo.

Os baixos teores de nutrientes, acidez do pH e temperaturas elevadas do solo no
Campo graminoide resultaram em diferencas na estrutura das comunidades, quando
comparada ao Cerrado stricto sensu e Cerradéo. Diferencas nas propriedades do solo
e na vegetacao selecionaram grupos especificos a cada regiéo.

O género Bacillus, para bactérias, e Glomus, para fungos, foram abundantes nas
trés fitofitofisionomias, sugerindo que esses géneros sdo bem adaptados a diferentes
condi¢Bes de fertilidade do solo.

Esses dados fornecem uma melhor compreensdo das comunidades de bactérias e
fungos promotores de crescimento de plantas ao longo de diferentes tipos de
vegetacdo e condicdbes do solo no Cerrado nativo do Piaui, disponibilizando
informacgdes importantes para estratégias de conservacao desses ecossistemas.

Estudos abordando a interacdo entre fungos micorrizicos arbusclares e bactérias
promotoras de crescimento de plantas podem aumentar nossos conhecimentos sobre a
dindmica das comunidades de microrganismos no Cerrado, tal como entender as
funcbes ecossistémicas desses microrganismos principamente quanto aos
mecanismos de promocdo de crescimento de plantas. O entendimento da estrutura,
composicdo e diversidade dessas comunidades, tal como sua funcdo nos solos de

Cerrado nativo, pode ajudar a estabelecer estratégias de conservacao desse bioma.
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