Revista Ciéncia Agrondmica, v. 40, n. 1, p. 7-16, jan-mar, 2009
Centro de Ciéncias Agrarias - Universidade Federal do Ceara, Fortaleza, CE

www.ccarevista.ufc.br ISSN 1806-6690

Diversidade de bactérias de solo sob vegetacio natural e cultivo de
hortalicas'

Diversity of bacteria of the soil under natural vegetation and vegetables cropping
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Resumo - Os microrganismos do solo sdo componentes essenciais na manutengdo do equilibrio fisico-quimico e biologico do
mesmo e exercem importante fungdo que inclui a degradacéo de residuos de plantas e animais e a liberag@o de nutrientes na
cadeia alimentar. Este trabalho teve como objetivo comparar a microbiota de um solo com cobertura de mata (SMS) e outro
cultivado com hortaligas (SHC), supressivos ou ndo a Rhizoctonia solani. Foram feitas extracdes do DNA total dos solos e
a partir dos mesmos, amplificagdo por PCR dos genes 16S rDNA, clonagem dos fragmentos e seqiienciamento dos genes do
RNA ribossomal. A andlise dos resultados demonstrou que essa metodologia foi eficiente para avaliagdo de bactérias. No solo
supressivo de mata os filos mais encontrados pertencem aos das Acidobactérias, Verrucomicrobia e Actinobactérias e no solo
conducente cultivado com hortaligas a maioria pertence aos filos das Proteobactérias, Firmicutes e Bacteroidetes.

Palavras-chave - Solo conducente. Solo supressivo. Metagenoma. Rhizoctonia solani.

Abstract - The microorganisms are essential components in the maintenance of the biological and physicochemical balance
of the soil. They exert important function including the degradation of residues of plants and animals and the release of
nutrients in the alimentary chain. This work had as objective to compare the microbiota of a soil under bush covering (SMS)
and other cropped with vegetables (SHC), suppressive or not it Rhizoctonia solani. Total microbial community DNA was
extracted of soils, amplification for PCR of the genes 16S rDNA, inserted into pPGEM®-T cloning vector and sequencing of
the genes of the ribosomal RNA. The analysis of the results demonstrated that this methodology was efficient for evaluation of
bacteria in ground. In the bush soil suppressive the microorganisms more found belonged to the phyla of the Acidobacterias,
Verrucomicrobia and Actinobacterias and in the soil cultivated with vegetables the biggest frequency was of organisms
pertaining to the phyla of the Proteobacterias, Firmicutes and Bacteroidetes.
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Introducao

A sustentabilidade dos solos ¢ ameacada pela
degradagdo sendo os distirbios nas comunidades vegetais
0s primeiros sintomas visiveis, porém, freqlientemente a
desertificagdo de areas ¢ acompanhada ou precedida pela
perda das propriedades fisico-quimicas, bioldgicas e
microbioldgicas dos solos (REQUENA et al., 2001).
Em relagdo as propriedades do solo a umidade (SAIT et
al., 2006), o pH e a quantidade de fosforo disponivel podem
interferir na comunidade bacteriana (LINDSTROM et al.,
2004; RODRIGUES; FRAGA, 1999). O pH do solo interfere
diretamente na freqiiéncia de Acidobactérias e a umidade do
solo favorece as Verrucomicrobia (SAIT et al., 2006).

Téo importantes quanto as caracteristicas fisico-
quimicas do solo sdo os seus componentes biologicos,
ou seja, a diversidade genotipica e a atividade metabolica
dos microrganismos edaficos. Portanto, a recuperagdo
quantitativa e qualitativa de microrganismos a partir de
amostras ambientais ¢ essencial para entender a fungéo do
ecossistema (TAYLOR et al., 2002).

A diversidade de microrganismos no solo ¢é
muito maior do que se imaginava, no entanto, devido as
grandes alteracdes realizadas pelas praticas agricolas essa
diversidade pode ser perdida antes mesmo de tornar-se
conhecida (CURTIS et al., 2002). Ainda ndo existe uma
metologia universal capaz de cultivar e caracterizar a
maioria das bactérias presentes nos ecossitemas naturais
(RONDON et al., 1999a).

No entanto, com a utilizagdo da metagenomica
existe a possibilidade de acessar os genes de bactérias de
um determinado ambiente independente de técnicas de
cultivo, através da extragdo de DNA diretamente do solo
com a constru¢do de uma biblioteca metagenémica com
este genoma misto (PACE, 1997). Consequentemente pode
haver uma probabilidade de se conhecer mais rapidamente
a comunidade bacteriana local com a possibilidade de se
explorar novos recursos microbianos (RONDON et al.,
19990, 2000).

O Dominio Bactéria ha uma década compreendia
segundo Hugenholtz et al. (1998a, 1998b), 36 divisdes
incluindo 12 divisdes baseadas em seqii€éncias 16S rRNA
de organismos cultivados descritas por Woese (1987),
e outras 12 divisdes baseadas somente na andlise de
seqiiéncias do gene 16S rDNA isoladas diretamente do
meio ambiente (HUGENHOLTZ et al., 1998a), o que
indicava a possibilidade de se identificar por métodos
moleculares outros filos ndo cultivaveis (WARD et
al., 2003). Baseado em seqiiéncia do 16S rRNA estdo
descritas 53 divisoes sendo que somente 27 sdo cultivaveis
(KELLER; ZENGLER, 2004), o que ressalta a importancia
da utilizagdo de técnicas moleculares.

Para caracterizagao genética de bactérias, tém sido
utilizado os 4cidos ribonucléicos ribossomais (rRNA),
pois seus genes codificadores, o rDNA, apresenta alto grau
de conservagdo (PEREIRA et al., 2006; SILVEIRA et al.,
2006). Segundo, Silveira et al. (2006), o que possibilita
identificar varios representantes das comunidades
bacterianas com alguns gramas de solo. Alguns
dos filos mais estudados indicam a importancia dos
microrganismos edaficos para a preservacdo do solo
(CANHOS 1997; HEDLUNG, 1997; HUGENHOLTZ et
al., 1998b; RODRIGUES; FRAGA, 1999; RONDON et
al., 1999b;), t€m alto potencial industrial, entretanto, muitos
filos ainda sdo pouco estudados (BEER et al., 2002; LIU et
al., 2001; STACKEBRANDT et al., 1997).

O presente trabalho teve como objetivo comparar
os principais grupos de bactérias dos solos com cobertura
de mata nativa e em solo cultivado com hortalicas, através
de metodologias de metagendmica.

Material e métodos

A coleta do solo supressivo foi realizada em uma
mata situada na microbacia do Corrego Taquara Branca,
municipio de Sumaré (22° 49’ 13” S; 47° 16° 08” W),
no estado de Sdo Paulo e a supressividade dos solos
foi avaliada pelo método do crescimento do patdgeno
(Rhizoctonia solani) nas amostras de solo segundo Ghini;
Zaroni (2001). O solo conducente com cultivo comercial
de hortalicas foi coletado na mesma microbacia. A coleta
seguiu o seguinte procedimento: doze amostras simples
ao acaso coletado em zigue e zague com profundidade
de 0 - 20 cm que depois de reunidas e homogeneizados,
resultaram em amostra composta. As analises dos solos
foram realizadas no Departamento de Solos e Adubos da
Universidade Estadual Paulista, Campus de Jaboticabal,
como pode ser observado na Tabela 1.

As analises quimicas de macronutrientes;
micronutrientes, e granulométrica com fracionamento
de areia foram efetuadas de acordo com o Programa de
Controle de Qualidade Analise de Solo - Sistema IAC.
(RAIJ et al., 2001).

Para a extragdo do DNA das comunidades
microbianas de cada solo (DNA metagenomico) foi
utilizado o Kit FastDNAR Spin Kit for Soil (Bio 101 -
catalog #6560-200). O DNA metagenémico foi usado em
cadeia da polimease de PCR para a amplificacdo do gene
16S rRNA, utilizando oligonucleotideos especificos pA
(5’- AGA GTT TGA TCC TGG CTC AG - 3’) e pc5B
(5’-TAC CTT GTT ACG ACT T-3’). As reagdes de PCRs,
sequenciamento e analise dos amplicons foram feitas
segundo metodologia descrita por Pereira et al. (2006) e
Silveira et al. (2006).
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Tabela 1 - Caracteristicas quimicas ¢ fisicas dos solos cultivado com hortalicas (SHC) e solo de mata (SMS).

Solo Conducente

Caracteristicas Solo Supressivo de Mata
Hortalicas
pH (CaCl2) 5,6
matéria orgénica (g dmn) 50,0 56,0
P (mg dm™) 14,0 280,0
K (mmol dm™) 5,0
Ca (mmol  dm™) 31,0 83,0
Mg (mmol_ dm?) 12,0 15,0
H + Al (mmolc dm™) 52,0 31,0
SB 44,6 103,0
T 96,6 134,0
V% 46,0 77,0
B (mg dm?) 0,62 0,38
Cu (mg dm?) 10,0
Fe (mg dm™) 89,0 60,0
Mn (mg dm™) 35,7 343
Zn (mg dm™) 4,8
Argila 480,0 400,0
Limo 150,0 220,0
A. M. F (Areia muito fina) g kg 50,0 80,0
A.F. (Areia fina) g kg'! 200,0 210,0
A M. (Areia média) g kg! 90,0 80,0
A.G. (Areia grossa) g kg’! 30,0 10,0
AM.G. (Areia muito grossa) g kg’! 0,0
Total areia 370,0 380,0
Classe Textural Argilosa Argilosa

As seqiiéncias foram analisadas inicialmente
com os programas “Sequencing Analysis 3.4” ¢ “Phred/
Phrap/Consed” (GORDON et al., 1998). Com o auxilio
do programa Contgen foram selecionados as seqiiéncias
com mais de 400 bases ¢ com qualidade Phred acima de
20. Essas seqiiéncias foram comparadas com seqiiéncias
do GenBank utilizando o programa BLAST (ALTSCHUL
et al., 1997).

O alinhamento das seqiiéncias de DNA foi feito
com o auxilio do programa BioEdit (HALL, 2001) e
para a construcdo da matriz de similaridade foi usado o
algoritmo p-distance, com bootstrap de 3.000 repeticdes
(SWOFFORD et al., 1996). O método de distancia
“neighbor-joining” (SAITOU; NEI, 1987) foi usado na
construcao das arvores filogenéticas e para a visualizagdo
grafica das arvores foi utilizado o programa MEGA (versao
2.1) (KUMAR et al., 2001).

A diversidade genética foi calculada usando as
seqiiéncias de DNA dos dois solos. Os valores da distincia
genética foram calculados entre grupos de diferentes solos
e entre grupos de microrganismos obtidos do mesmo solo.
A distancia genética entre os individuos do mesmo grupo
foi estimada pela média aritmética de todas as distancias
de bases, e a distancia genética entre grupos foi estimada
pelo modelo distancias de bases entre dois grupos (NEI;
KUMAR, 2000). Estes valores foram calculados usando
a p-distancia o método de distancia “neighbor-joining”
(SAITOU; NEI, 1987) usando o software MEGA (2.1
versdo) (KUMAR et al., 2001). A estimativa das distancias
genéticas foi usada para avaliar a divergéncia genética
dentro e entre os grupos (NEI, 1972). O software Arlequin
foi usado para estimar a estrutura genética entre diferentes
grupos de solos e da diversidade genética intra-especifica.
O significado das diferengas de bases em valores do indice
de fixagdo (FST) que determinam a média da diferengas
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de bases e de outros indices usados para verificar se os
grupos de microrganismos dos diferentes solos estavam
estruturados, ¢ as diferengas da média entre grupos
de microrganismos foram calculadas usando a analise
da variagdo molecular (AMOVA). O teste de FST foi
usado para comparar a diversidade genética dentro
de cada grupo a diversidade genética total combinada
concordando a equagdo do FST = (F = (0,-0,)/0,, onde
0, ¢ a diversidade genética para todas as amostras e 0, ¢ a
diversidade genética em cada grupo (MARTIN, 2002). O
significado estatistico de FST foi avaliado aleatoriamente
atribuindo seqiiéncias as populagdes e calculando o FST
para 3000 permutagdes. A média das diferencgas de bases
foram estimadas e comparadas dentro de um grupo do
numero de diferencas da seqiiéncia entre um solo e outro
(SCHNEIDER et al., 2000). Para estimar a diversidade
genética dentro dos dois solos os indices foram calculados
usando o método de distancia com modelo de substitui¢do
do nucleotideo p distdncia. A média das diferengas de
bases e a diversidade do nucleotideo foram calculadas
para cada solo. Também os indices moleculares como
o nimero de copias do gene e os haplotipos, o nimero
total de loci, os loci validos, os locais polimorficos e a
diversidade de nucleotideos foram calculados para cada
série de dados.

Asseqiiéncias do gene 16S rRNA foram depositadas
e estdo disponiveis no banco de dados GenBank (http://
www.ncbi.nlm.nih.gov) através dos numeros de acesso
que constam nos relacionamentos filogenéticos deste
trabalho.

Resultados e discussao

Nos estudos da diversidade bacteriana do SMS
foram obtidas 98 seqiiéncias validas considerando mais
de 400 bases com qualidade Prhap >20, “score” >120 e
“evalue” -30. Das seqiiéncias obtidas 29% apresentaram
homologias com seqiiéncias que se encontravam
depositadas no GenBank como “environmental samples”;
ou seja, ndo apresentaram homologia com nenhum filo
bacteriano; outras 3,6% pertenciam ao filo Firmicutes;
3,6% Verrucomicrobia; 1,8% Proteobactéria; 12,8%
Actinobactéria; 3,6% Planctomycetes; 1,8% TM6; 1,8%
Bacteroidetes e 18,2% Acidobactérias. A partir da arvore
filogenética foi possivel agrupar e caracterizar a maior
parte dos organismos que ndo apresentavam homologia
com nenhum filo.

Nos estudos da diversidade bacteriana do SHC
foram obtidas 96 seqiiéncias validas e 50% apresentaram
homologia com seqiiéncias que estavam depositadas
no GenBank sem classificacdo alguma (62,8%), ja as
Firmicutes representavam 15,7%; Chloroflexi 4,3%;

Acidobactérias 1,4%; Actinobactéria 4,3%; Cyanobactéria
1,4%; Proteobactéria 7,2%. A partir da arvore filogenética
também foi possivel agrupar e caracterizar a maior parte
dos organismos que ndo apresentavam homologia com
nenhum filo.

Neste trabalho foi através das analises das arvores
filogenéticas que se pdde determinar em qual grupo os
organismos nao identificados pertenciam e estimar quais
os grupos mais abundantes observados em cada solo
estudado, deste modo foi feita uma analise dos principais
grupos encontrados no solo supressivo de mata e no solo
cultivado com hortaligas (Figura 1 ¢ 2).

No entanto, nos respectivos solos, pode-se observar
que alguns microrganismos ndo classificados ndo se
agruparam a nenhum filo bacteriano, 9,1% SMS e 14,3%
SHC. A maioria dos trabalhos envolvendo estimativas de
diversidadedebactériasnosolorelatadiferentesquantidades
de microrganismos que ndo podem ser agrupados a
nenhum filo conhecido, independentemente das técnicas
de analise utilizadas, o que indica a possibilidade de serem
novos filos incultivaveis pertencentes ao Dominio Bactéria
(WARD, 2003).

As Chloroflexi foram encontradas somente no SHC
e as Planctomycetes somente no SMS, esses tém sido os
filos bacterianos menos estudados (BEER et al. 2002; LIU
etal., 2001).

Das bactérias observadas no solo supressivo de
mata temos como mais freqiientes as Acidobactérias,
Actinobactérias, Verrucomicrobia. Analisando a
distribui¢do dos clones nos diferentes filos observou-
se que a grande maioria das seqiiéncias na biblioteca
SMS 23,7%, foram agrupadas ao filo Acidobactéria. A
ocorréncia desse filo esta diretamente relacionada com o
pH do solo (SAIT et al., 2006). Havia mesmo a expectativa
de se encontrar uma porcentagem maior deste filo, pois o
solo desta area apresentava um pH mais acido (Tabela 1).

As Acidobactérias foram reconhecidas como filo
ha cerca de uma década e a ocorréncia de seqiiéncias
desse organismo em diversos estudos ambientais sugere
que estes microrganismos sdo componentes ecologicos
significativos em diversos ecossistemas, particularmente
em comunidades de solo (HUGENHOLTZ et al., 1998b).

Proposto em 1997, por Hedlund e colaboradores,
o filo Verrucomicrobia possui representantes amplamente
distribuidos na natureza, principalmente no solo. Varios
trabalhos relatam a presenga desse filo em solos de
floresta, cultivados e solos aridos, em diferentes lugares do
mundo (BORNEMAN et al., 1996; DUNBAR et al., 1999;
RONDON et al., 1999). Este filo tem atualmente dois
géneros e cinco espécies conhecidas, sdo exclusivamente
anaerdbios, sendo a maioria dos isolados foi encontrada em
ambientes aquaticos (RAPPE; GIOVANNONI, 2003).
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Figura 1 - Relacionamento filogenético baseado na amplificagdo da regido 16S rDNA através de PCR de amostras do solo SMS, a
arvore foi enraizada com a seqiiéncia de Archaea
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Figura 2 - Relacionamento filogenético baseado na amplificagdo da regido 16S rDNA através de PCR de amostras do solo SHC, a
arvore foi enraizada com a seqiiéncia de Archaea
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Lindstrom et al. (2004) investigaram os fatores
que afetam a composi¢do de bacterioplancton em
diferentes profundidades, em um lago na Suécia com
diferentes tratamentos de fosforo (P), e concluiram a alta
disponibilidade desse composto favoreceu a populagido
deste grupo. No entanto, neste trabalho foi observado que
a quantidade de fosforo disponivel no SHC era de 95%
a mais do que no SMS (Tabela 1), e sugere que outros
componentes podem interferir e favorecer a existéncia
do filo, pois ndo foram obtidos nenhum representante do
mesmo no SHC. E possivel associar a grande freqiiéncia
de Verrucomicrobia a temperatura do solo, por se tratar
de solo de mata estd sempre protegido pela vegetagdo
mantendo assim uma temperatura mais estavel em relagdo
a um solo cultivado (SAIT et al., 2006).

As Actinobactérias sdo Gram-positivas com alto
Teor de G + C, compreende o grupo dos organismos
da familia Actinomycetales e géneros relacionados
(STACKEBRANDT et al., 1997). O grupo Actinobacteria
¢ considerado muito importante, devido a sua caracteristica
de produgdo de diversos antibioticos e deste modo podem
controlar diversos grupos bacterianos e, provavelmente,
tem um papel importante no SMS. Nesse solo houve a
ocorréncia de uma nova divisdo TM6, que s6 pode ser
conhecida gracas as técnicas moleculares (KELLER;
ZENGLER, 2004).

No SHC a maior freqiiéncia de bactérias foi
do grupo Firmicutes, Bacteroidetes ¢ Proteobactérias.
As Firmicutes sdo bactérias Gram-positivas com
baixo teor de G + C e so separadas em dois grandes
grupos filogeneticamente distintos, cujos organismos
podem ser, de maneira geral, discriminados de acordo
com o teor de guanina e citosina (G + C) no DNA.
O género Bacillus pertencente a esse filo foi descrito
como bactérias com grande potencial de solubilizacdo
de fosforo nos solos (RODRIGUES; FRAGA, 1999).
O grande numero de representantes desse filo pode
estar diretamente ligado a alta concentragdo de fosforo
encontrado no SHC (Tabela 1).

JaasProteobactérias apresentam grande diversidade
de morfologia celular ¢ fisiologia. As estratégias para
obtencdo de energia sdo varias, incluindo organismos com
metabolismos quimiolitotrofico, quimiorganotrofico e
fototrofico, além de outras vias metabdlicas especializadas
em organismos adaptados a nichos diversos (CANHOS
et al., 1997). Conforme descrito por Requena (2001)
que alteragdes nos solos ameagam a sustentabilidade
ocorrendo distarbios nas comunidades vegetais, também
altera as comunidades bacterianas.

Maiores esfor¢os paraampliar o conhecimento sobre
a diversidade microbiana e filogenia de microrganismos

sdo fundamentais para a exploracdo de novos organismos
de interesse ambiental e industrial.

O indice de diferenciagdo genética entre as duas
comunidades bacterianas (SMS e SHC), calculado por Fst
foisignificativa(Fst=0,03157,paraP<0,05),sugerindo que
valor relativamente baixo seja porque as duas comunidades
sdo estruturalmente distintas. Um dado interessante foi a
existéncia de uma maior diversidade genética individual e
também entre as comunidades estudadas. Os resultados da
variagdo genética intra-populacional calculados pelo teste
AMOVA apresentaram uma média de 96,84, ou seja, ha
uma grande variabilidade de organismos dentro de uma
mesma comunidade. Resultado semelhante foi obtido por
Silveira et al. (2006) analisando microrganismos do solo
sob arboreto de Eucalyptus sp.

O software Arlequim analisou 2.143 pares de bases de
cada clone em ambos os solos calculando também a média das
diferengas entre pares de bases, valores que foram de 98,17
e 364,78 para as bibliotecas SMS e SHC, respectivamente.
J& o nimero de nucleotideos polimorficos apresentou valores
de 677 e 2.143 nas bibliotecas SMS e SHC, respectivamente.
Estes valores indicam a existéncia de uma maior diversidade
genética na area SHC em relagdo ao SMS.

O SMS foi considerado como um solo sob vegetacdo
natural, sem trato cultural, que apresenta comunidades
bacterianas mais adaptadas ao meio ambiente, ou seja, um
sinergismo maior e diversidade menor quando comparada
com area sob cultivo de hortaligas, entretanto, com esse
plantio o ecossistema sofreu uma alteragdo, aumentando a
sua dindmica populacional e conseqiientemente o aumento
da diversidade bacteriana.

A distancia genética entre o SMS e o SHC
apresentou o valor intermediério (0,361). Em relacao aos
filos a distancia genética mais baixa dentro dos grupos foi
observada para Verrucomicrobia-SMS (0,093), e o mais
elevado para Firmicutes-SHC (0,458), os outros grupos
apresentaram distancias intermedidrias, destacando-se
para Acidobactéria SMS (0,176) e Proteobactéria SHC
(0,305) (Tabela 2A; 2B; 2C).

Podemos observar na Tabela 1 que o solo SMS
apresentou baixo teor de nutrientes disponiveis quando
comparados com o solo SHC, fazendo uma relagdo entre
a quantidade de Acidobactérias encontradas essas foram
maiores em relagdo ao SHC, ja no SHC a quantidade
de Proteobactérias foi mais expressiva. Resultados
semelhantes foram observados por Smit et al. (2001)
sugerindo que a razdo entre o nimero de Proteobactéria
e Acidobactéria serve como indicativo da condig¢do
nutricional do solo, considerando as Proteobactérias com
alto potencial de crescimento e as Acidobactérias com
baixo potencial de crescimento, mas com alta capacidade
de competir por substratos.
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Tabela 2 - Distancia genética dentro dos grupos de solos e

S. P. Val-Moraes et al.

Tabela 3 - Distancia genética entre os solos e valores da

de Filos diversidade
Distancia genética Soma dos Variagio da
A. Solo A. Solo
dentro dos solos quadrados porcentagem
SMS 0,245 Entre as 2,018 3,16
SHC 0,361 populacdes
B. Solo SMS SHC Dentio (ias 92,949 96,84
SMS I];Oplsl T;()es SMS SHC
SHC 0,312 - 200
. — SMS 0,00000
Distancia genética
C. Filo . SHC 0,03157 0,00000
_ dentro dos Filos FST 0.06157
1—F1rm1cute.s—SM~S 0,426 C. Indice SMS SHC
2-sem classificagdo-SMS 0,356 Seqiiéncias 08 %
3-Acidobactéria-SMS 0,176 usadas
4-TM6-SMS 0,179 Haplétipos 55 70
5-Verrucomicrobia-SMS 0,093 Haplotipos 0 0
6-Actinobactéria-SMS 0,167 compartilhados
7-Proteobactéria-SMS 0,137 Total de loci 2.143 2.143
8-Bacteroidetes-SMS n/c Loci 677 2.143
9-Planctomycetes-SMS 0,299 polimorficos
10-Bacteroidetes-SHC 0,224 Diversidade de 0,9472 +/- 0,9897 +/- 0,0038
{osem classificagao SHE 0,363 E?Cleomeos dia 171 2£;;353 /- 364,78885522+/
. L. istancia média , +/- , +/-
12-Acidobactéria-SHC n/c de bases 0.252487 0.170222
13-Proteobactéria-SHC 0,305
14-Firmicutes-SHC 0,458
15-Actinobactéria-SHC 0,118 C onclusio
16-Chloroflexi-SHC 0,355
17-Cyanobactérias-SHC n/c A metodologia foi eficiente para identificar as

Com o indice de fixa¢do (FST), que calcula a
média da diferencas de bases e de outros indices, podemos
verificar que a estrutura da populagio dos solos foi afetada
pelo cultivo, com o impacto principal causado pela cultura
de hortalicas o valor elevado de FST, 0,03157 (Tabela 3B).
A diversidade genética mais elevada foi distribuida dentro
dos grupos (96,84) ¢ uma parcela menor entre 0s grupos
foi de (3,16) (Tabela 3A).

A média das diferencas de bases e o numero de
locais polimorficos para o solo do SHC apresentam os
valores mais elevados (Tabela 3C), indicando que este
solo foi muito impactado pela cultura. O solo SMS que
tem menos haplotipos representados por mais de uma
seqiiéncia (98 seqiiéncias e 55 haplotipos) ja no solo SHC
(96 seqiiéncias e 70 haplotipos).

comunidades bacterianas presentes nos solos e a ocorréncia
de varias seqiiéncias que ndo foram agrupadas a nenhum
filo, sugere as existéncias de novos filos.
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