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RESUMO - As diferentes préticas agricolas
promovem ateragdes distintas na biomassa e na
composicdo da comunidade microbiana do solo. O
objetivo do trabalho foi avaliar o carbono e o
nitrogénio da biomassa microbiana (CBM e NBM),
bem como a caracterizar o perfil da comunidade
bacteriana em resposta a diferentes sistemas de
mango do solo. A biomassa microbiana foi
analisada na camada de 0- 10 cm. O experimento foi
estabelecido no veréo de 1997/98, com dois manejos
de solo (PD e PC [com arado de disco no verdo e
grade pesada no invernal) e trés sistemas de rotagéo
de culturas (R), incluindo as culturas de soja, milho,
trigo, tremoco e aveia preta. O DNA total do solo foi
amplificado para a regido que codifica o gene 16S
rRNA, utlizando os primers D1 (5-
ccgaattcgtcgacaacAGAGTTTGATCCTGGCTCAG-
3) e fD1 (3-
ccecgggatccaagctAAGGAGGTGATCCAGCC ') e
F 5-
CGCCCGGGGCGCGCCCCGGGCGGGGCGGGG
GCACGGGGGGAACGCGAAGAACCTC-3 e R
5-GCGTGTGTACAAGACCC-3.. Valores
superiores de CBM e NBM foram encontrados no
PD, em comparagdo com o PC, demonstrando que a
BMS ¢é favorecida em sistemas com pouca
movimentagdo do solo. Entretanto, diferencas em
fungdo das rotagdes ndo foram facilmente
observadas, devido a complexidade de espécies
vegetais utilizadas nas rotagfes. O agrupamento dos
perfis de DNA que codificam o gene ribossomal 16S
mostrou que a rotagdo de culturas também afetou
gualitativamente a diversidade da comunidade
bacteriana.

A presenca de agumas bandas em todos os
tratamentos indicou que existem grupos de bactérias
que j& se encontram estabelecidos no ambiente,
independente do manejo do solo.
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INTRODUCAO - Os microrganismos que
compdem a biomassa microbiana estdo diretamente
relacionados a matéria organica, representando a
chave que controla dos processos de mineralizagcéo-
imobilizagdo dos nutrientes na matéria organica. A
microbiota é influenciada por diversos fatores, entre
0S quais os sistemas de cultivo, de rotacdo de
culturas, a textura do solo (Venzke Filho et a.,
2008).

A rotacdo de culturas € uma das caracteristicas
essenciais do plantio direto com qualidade; 0 seu uso
€ recomendado por aumentar a estabilidade dos
agregados do solo, aém de disponibilizar teores
mais elevados carbono ao solo quando é cultivada
uma graminea, ou de fixar N, atmosférico quando é
cultivada uma leguminosaa A influéncia de
determinada planta sobre a biomassa microbiana
pode ser direta, como no caso do efeito seletivo da
rizosfera, ou indireta, por meio da diversificagcdo das
fontes de carbono nos residuos culturais, que podem
Ser mais ou menos suscetiveis a decomposicdo
enzim@ica pelos microrganismos (Rahn e
Lillywhite, 2001).

Segundo Vargas et a. (2004), o efeito dos
sistemas de manejo sobre a microbiota, porém, ndo
se restringe a aspectos quantitativos, como as



dteracbes na biomassa. A composicdo da
comunidade microbiana também pode ser aterada,
pois os grupos microbianos podem ser afetados
diferentemente pelas praticas de mangjo.

Dentre as metodoldgicas desenvolvidas para
avaliar a diversidade genética e estrutural da
comunidade microbiana, a técnica de DGGE
(Denaturing  Gradient Gel  Electrophoresis,-
Eletroforese em gel de gradiente desnaturante) vem
comprovando ser uma ferramenta Gtil no
monitoramento de mudancas ambientais em funcdo
dos diferentes usos da terra (Ndaw et a., 2009;
Green et al., 2010).

Uma vez que 0S microrganismos respondem
rapidamente as ateragbes impostas a0 ambiente, o
monitoramento de mudancas microbioldgicas pode
atuar como indicador da qualidade do solo. Neste
contexto, o0 presente trabalho teve como objetivo
avdiar o carbono e o nitrogénio da biomassa
microbiana do solo (CBM e NBM), bem como
caracterizar o perfil da comunidade bacteriana em
resposta a diferentes sistemas de manejo do solo.

MATERIAL E METODOS - O experimento foi
conduzido na érea experimental da Embrapa Soja
localizada em Londring/PR, em um Latossolo
Vermelho Eutroférrico, muito argiloso, contendo
71% de argila, 16% de silte e 12% de areia.

O experimento foi estabelecido no verdo de
1997/98, com o delineamento experimental em
blocos a0 acaso em esquema fatorial, com dois
manejos de solo (PD e PC [com arado de disco no
verdo e grade pesada no invernol) e trés sistemas de
rotacdo de culturas (R), incluindo as culturas de soja,
milho, trigo, tremoco e aveia preta, ambos com
quatro repeticbes. As rotagbes de culturas estdo
indicadas na Tabela 1. O ensaio foi constituido por
parcelas de 15 m de comprimento por 8 m de
largura. De cada parcela foram coletadas cinco
subamostras deformadas de solo, provenientes da
camada de 0-10 cm, nas entrelinhas, nas duas épocas
de amostragem. Utilizou-se 0 método de fumigacéo-
extragdo, modificado conforme descrito em
Franchini et al. (2007).

O DNA total do solo da coleta de veréo (safra
2006/07) foi amplificado para a regido que codifica
0 gene 16S rRNA conforme descrito por Weisburg
et a. (1991). Inicialmente, foram utilizados os
primers rD1 (5-
ccgaattcgtcgacaacAGAGTTTGATCCTGGCTCAG-
3) e fD1 (3-
ccecgggatccaagcttAAGGAGGTGATCCAGCC-5).
Os produtos de PCR aobtidos foram submetidos a
uma nova amplificagdo, com os primers F 5'-
CGCCCGGGGCGCGLCCCCGGGLCGGGGLCGGGG
GCACGGGGGGAACGCGAAGAACCTC-3 e R
5-GCGTGTGTACAAGACCC-3. A andlise de

DGGE foi realizada conforme descrito por Souza et
al. (2008).

Os parametros avaliados foram submetidos a
andlise de variancia e aplicacéo do teste de Duncan a
5%, para comparacdo entre as médias. As andises
de agrupamento genético dos perfis obtidos por
DGGE foram redizadas utilizando o algoritmo
UPGMA e o coeficiente de Jaccard, com tolerancia
de 5%.

RESULTADOS E DISCUSSAO - A biomassa foi
influenciada pelos sistemas de manejo do solo e das
rotacOes de culturas de forma diferenciada (Tabela
2). Na avdiacdo redlizada no verdo, o CBM e o
NBM apresentaram valores superiores de 18 e 100%
guando comparados ao PC, respectivamente, e de 61
e 97% no inverno, respectivamente. Ndo houve
diferencas significativas nos valores do CBM entre
as rotagOes de culturas dentro dos manejos do solo
(PD e PC), mas considerando a média dos valores de
cada rotagdo em PD e PC, os maiores valores foram
encontrados com a R1 no verdo e a R3 no inverno.
Para 0 NBM, os maiores valores foram encontrados
na R1 no verdo e na R2 no inverno, enquanto o PD
resultou sempre em valores superiores de CBM e
NBM. A maior incorporacdo de C e N pela biomassa
microbiana em PD corrobora com outros estudos
comparando PD e PC, além do que, estudos também
tém demonstrado que o PD favorece as comunidades
microbianas do solo (Franchini et a., 2007; Hungria
et a., 2009). O NBM foi mais sensivel que o CBM
na resposta as ateragdes provenientes do manejo,
sendo favorecido pela auséncia de preparo do solo.
Segundo Hernandez- Hernandez e  LOpez-
Herndndez (2002), os maiores valores de N no PD
s80 um indicativo do maior potenciad de
mineralizagdo do N nesse sistema.

As andlises do DNA total do solo por DGGE
(Figura 1), com primers para a regido do DNA que
codifica o gene ribossomal 16S de bactérias, mostra
gue algumas bandas estdo presentes em todos os
tratamentos, indicando a presenca de grupos de
bactérias que independente do tratamento encontra-
se estabelecido no ambiente, conforme também
constatado por Cenciani et al. (2009).

O dendograma ndo agrupou os tratamentos pelo
nivel de perturbacdo exercido no solo. Além disso,
pode-se observar uma diferenciagdo no nimero de
bandas dos tratamentos, indicando que a rotagdo de
culturas foi o fator que mais afetou qualitativamente
a diversidade da comunidade bacteriana do solo.

A variabilidade da comunidade bacteriana esta
reacionada a composicdo dos residuos culturais
depositados no solo (Clayton et al., 2005). Embora
alguns individuos ou populaces possam gjustar a
sua relacdo C:N a do substrato, € pouco provavel



gue toda a comunidade microbiana apresente esse
comportamento (Whestley et a., 1990).

Os perfis obtidos no PDR1 e PDR2 apresentaram
o maior coeficiente de similaridade, 87,5%. Também
agrupados nesse mesmo grupo aparecem os perfis
PCR2 e PCR3, com uma menor similaridade. Um
segundo grupo distinto foi formado pelo PDR3 e
PCR1, que se diferenciaram dos demais tratamentos,
por apresentarem um maior nimero de bandas.

CONCLUSOES - O PD permite maior equilibrio do
sistema, gerando uma condi¢cdo mais estavel, que
resulta em um aumento dos teores de C e N
microbianos do solo, aumentando sua reserva |&bil
de nutrientes. Além de manejo do solo, os residuos
vegetais tém efeito direto na microbiota do solo, por
aterar a estrutura da comunidade microbiana.
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Tabela 1 Sistemas de rotacdo de culturas adotados para o0 ensaio
Rotagdes Ver. Inv. Ver. Inv. Ver. Inv. Ver. Inv. Ver. Inv. Ver. Inv. Ver. Inv.

00/01 01 01/02 02 02/03 03 03/04 04 04/05 05 05/06 06 06/07 07

R1 Ml Ay § Av § Tg § Tm MI Av § Ps Ml Tg

R2 S Tm MI Tm MI Tg § Av § Tm MI Ps Ml Av

R3 Ml Tg Ml Av Ml Tg MI Av Ml Av Ml Ps Ml Tg
'MI- Milho; §- Soja; Tg- Trigo; Av- Aveia; Tm- Tremogo; Ps- Pousio

Tabela 2 Biomassa microbiana de C e N (CBM/NBM, pg C ou N g* solo seco) em
diferentes sistemas de mangjo do solo e rotacdo de culturas em Latossolo Vermelho
Eutroférrico naregido de Londrina, PR .
Veréo Inverno
Manejos Tratamentos
CBM
R1* R2 R3 Média R1 R2 R3 Média
PC’ 2641 Aa 1987 A a 2273 Aa 2301B 3611 Aa 3221 Aa 4207 Aa 3680 B

PD 2965 Aa 2773 A a 2396 Aa 2711 A 5289 Aa 6215 Aa 6258 Aa 5921 A
Média 2803 a 2436 ab 2334 b 4450 c 4718 b 5232 a

NBM
R1 R2 R3 Média R1 R2 R3 Média
PC 36,1 Ba 328 Ba 392 Ba 361 B 378 Ba 374 Ba 379 Ba 377 B
PD 628 Ab 753 Aa 782 Aa 721 A 745 Ab 699 Ac 765 Aa 736 A
Média 495 b 541 &b 587 a 56,1 a 536 ¢ 572 b
M édias seguidas de mesma letra, mailscula na coluna e mindscula na linha ndo diferem entre si pelo teste de
Duncan (P< 0,05).
! Rotagap 1- aveia/soja/pousio/milho/trigo; Rotacdo 2- tremogo/milho/pousio/milho/aveia; Rotagdo 3-
aveia/milho/pousio/milho/trigo
2 PC- Plantio convencional
PD- Plantio direto

65 70 7 8 8 90 95 100

B
l

PDR1
PDR2
PCR2
PCR3

PDR3
PCR1

Figura 1 Similaridade genética (%) entre os perfis de DNA total do solo, obtidos em seis tratamentos (PD-
plantio direto; PC- plantio convencional; R1- aveialsoja/pousio/milho/trigo; R2-
tremoco/milho/pousio/milho/aveia; R3- aveia/milho/pousio/milho/trigo). Os perfis foram obtidos apos a
amplificagdo com primers para a regido do gene ribossomal 16S e eletroforese por DGGE. Os produtos
foram analisados com o programa Bionumerics, com o agoritmo UPGMA, o coeficiente de Jaccard e um
indice de tolerancia de 5%.



