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RESUMO

Os micro-organismos sdo pecas-chave na manutengdo dos ecossistemas, participando de processos de
decomposicdo da matéria orgénica, ciclagem de nutrientes e interagdes com outros organismos. O solo é a
principal fonte de micro-organismos e abriga a maior diversidade do planeta; em decorréncia das acdes
antropogénicas, particularmente devido ao uso intensivo para atividades agricolas, este ambiente sofre constante
mudanca. Estudos demonstram relacdo inversa entre intensidade de cultivo e biodiversidade, com mudangas na
estrutura da comunidade microbiana pela conversdo de areas nativas em cultivadas. Porém, mesmo levando ao
desaparecimento de alguns grupos, a atividade agricola pode ndo causar perdas na diversidade, pois outros grupos
podem aparecer em razdo dessas préaticas - essas diferengas na comunidade podem, inclusive, ndo corresponder a
perdas de funcionalidade. Neste sentido, abordagens moleculares podem ser importantes ferramentas para
compreender a dindmica dos micro-organismos do solo frente as alteracdes provocadas pelo homem, considerando
que apenas 1% dos micro-organismos pode ser cultivado in vitro. Assim, buscou-se conhecer a estrutura e as
mudancas ocorridas na comunidade microbiana edéafica de uma éarea de argissolo do Vale do S&o Francisco que
passou de &rea nativa a cultivada. As coletas ocorreram em quatro periodos: 1) mata nativa (MN), 2) 192 dias apds
0 desmatamento da area nativa (192 DAD), 3) preparo do solo (PS, solo arado e gradeado) e 4) sob cultivo
(maracuja em consorcio com feijdo caupi), com quatro repeticbes, em que cada unidade experimental era
composta por seis subamostras, totalizando 24 amostras por periodo. Apds a extracdo de DNA das amostras de
solo, estas foram sequenciadas utilizando a tecnologia MiSeq (lllumina®). As sequéncias foram analisadas
utilizando o software mothur, sendo classificadas em phylotypes. As proporgdes dos grupos dominantes de
bactérias mudaram ao longo do tempo, em especial os grupos Acidobacteria, Actinobacteria e Proteobacteria. As
Acidobacteria, inicialmente, representavam 52,25% da comunidade (MN), passando para 43,49% (192 DAD),
4,65% (PS) e 22,9% ao longo do tempo. Estes resultados indicam que as préaticas de aragem e gradagem, adubacéo
e a introducédo das culturas aumentaram a proporcéo das Actinobacteria e Proteobacteria, sendo tal fato atribuido
ao maior teor de nitrogénio decorrente destas praticas.
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