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RESUMO 

 
 
 

O solo é um ambiente muito rico em diversidade de microrganismos. O grupo 

das bactérias é o que se apresenta em maior quantidade neste sistema e um grama de 

solo pode conter aproximadamente 10 bilhões de microrganismos e até 10 mil espécies 

diferentes. O conjunto de genomas presentes em uma dada microbiota é chamado de 

metagenoma e a abordagem metagenômica tem se mostrado uma alternativa para 

acessar os genes de bactérias de um determinado ambiente sem a necessidade de se 

utilizar o cultivo. Os objetivos do presente trabalho foram avaliar a diversidade 

bacteriana em cinco diferentes solos sob florestas brasileiras através da análise 

metagenômica do gene 16S rRNA; verificar se o processo de ranotação revelaria novos 

filos e observando se algum grupo bacteriano está presente em todos os solos bem como 

o total de filos que foram identificados. Para estas análises foi utilizada a ferramenta 

MG-RAST. Os solos denominados JAB FS, JAB SMS, JAB NFA, JAB EAA E 

FAOROMataAtlantica foram obtidos de trabalhos anteriores, todos provenientes de 

florestas brasileiras, e os arquivos com as sequências foram submetido as análises do 

MG-RAST, sob parâmetros pré-determinados e idênticos para todos os solos. Um total 

de 1239 sequências foi analisado, e todas eram provenientes do gene 16S rRNA. Foram 

encontrados quatorze filos pertencentes ao domínio Bacteria neste trabalho. Os filos 

encontrados em todos os solos em números significativos são Proteobacteria, 

Acidobacteria, Firmicutes, Verrucomicrobia, Actinobacteria e Bacteroidetes. Os filos 

Chloroflexi Planctomycetes, Chlamydiae, Spirochaetes, Tenericutes, Nitrospirae, 

Cyanobacteria e Gemmatimonadetes foram encontrados em menor número variando de 

solo para solo e quatro novos filos foram encontrados, quando comparados com os 

trabalhos dos quais foram obtidas as sequências, são eles: Chlamydiae, Spirochaetes, 

Tenericutes e Cyanobacteria. 

 

 
 
 

Palavras-chave: metagenoma, 16S rRNA, bioinformática, microbiologia de solos 
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1. INTRODUCÃO  

 

 

O solo é um ambiente muito rico em diversidade de microrganismos. O grupo 

das bactérias é o que se apresenta em maior quantidade neste sistema e considerando as 

dimensões continentais do Brasil poucos estudos foram realizados sobre este tema 

(PEREIRA et al.,2006). Segundo Knietsch et al. (2003), um grama de solo pode conter 

aproximadamente 10 bilhões de microrganismos e até 10 mil espécies diferentes. Esta 

diversidade é muito importante, pois eles desempenham funções, sendo responsáveis 

pela maioria dos ciclos biogeoquímicos que formam o ambiente de oceanos e solos 

(VENTER et al., 2004), atuando nas transformações destes ciclos, como por exemplo na 

reciclagem de carbono, nitrogênio e fósforo de matéria morta, entre outros (SILVA, 

2009).  

O principal problema de se analisar estes microrganismos é que sua grande 

maioria apresenta falhas quando cultivados pelos métodos convencionais, e acredita-se 

que essa microbiota não cultivada realize funções vitais no ambiente, apresentando um 

enorme potencial biotecnológico (RIESENFELD et. al., 2004). Isso fez com que novas 

abordagens se tornassem necessárias para se conhecer as populações de microrganismos 

do solo, bem como o papel que desempenham nesse rico e complexo sistema. 

Com o advento do Projeto Genoma Humano iniciado na década de 90, foram 

disponibilizados sequenciadores de DNA automáticos, capazes de gerar uma enorme 

quantidade de dados genômicos, tornando necessárias adaptações nos bancos de dados e 

nas ferramentas de análise. Devido a essa problemática, uma nova abordagem de 

caracterização de microrganismos, juntamente com análises computacionais dos dados 

obtidos por esta caracterização, tornou-se necessária para a elucidação de questões 

relativas a este tema. 

Citado pela primeira vez por Handelsman et. al. (1998), metagenoma pode ser 

caracterizado pelo conjunto de genomas presentes em uma dada microbiota. Esta 

ciência foi desenvolvida como consequência da descoberta de que a diversidade 

procariótica é muito maior do que a previamente conhecida, e tem sido utilizada para 

caracterizar o genoma de microrganismos não cultiváveis, com o objetivo de conhecer 

melhor a ecologia microbiana global e encontrar possíveis organismos com potenciais 

biotecnológicos interessantes à pesquisas em diversas áreas. Como sugerido por Voget 

et al.(2003), a metagenômica também  pode ser utilizada para analisar ambientes 
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buscando possíveis novos genes para prospecção e ainda para encontrar novas espécies 

de microrganismos que ainda não foram catalogadas. Apesar de ainda não existir uma 

metodologia universal para se cultivar e caracterizar todos os microrganismos presentes 

em um dado ecossistema, a metagenômica tem se mostrado uma alternativa para acessar 

os genes de bactérias de um determinado ambiente sem a necessidade de se utilizar o 

cultivo, extraindo o DNA diretamente da microbiota do solo, e posteriormente 

construindo uma biblioteca genômica a partir dos genomas obtidos desta extração.  
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2. OBJETIVOS 

 

  

2.1.  GERAL 

 

 

O objetivo do presente trabalho foi de avaliar a diversidade de bactérias em 

cinco diferentes solos brasileiros sob floresta através da análise metagenômica do gene 

16S rRNA, utilizando a ferramenta MG-RAST.  

 

 

2.2.  ESPECÍFICO  

 

 

1 - Observar se algum grupo bacteriano apresenta-se em comum entre todos os 

diferentes solos analisados. 

2 - Avaliar se o processo de reanotação de sequências realizado permitiu a 

identificação de novos filos, quando comparado com os trabalhos dos quais foram 

retiradas as sequências utilizadas neste estudo. 

3 – Avaliar se a ferramenta utilizada foi eficiente para a realização das análises. 

 

 

  



14 

 

 

3. REVISÃO BIBLIOGRAFICA  

 

 

3.1.  DIVERSIDADE MICROBIANA NO SOLO 

 

 

Os microrganismos habitam todos os ambientes da Terra e estima-se que 4 - 

6X1030 células microbianas estejam presentes nos solos do mundo (SLEATOR et al., 

2008). Estimativas sugerem que um grama de solo pode conter cerca de 10 bilhões de 

microrganismos e possivelmente 10.000 espécies diferentes (KNIETSCH et al., 2003). 

A diversidade microbiana do solo é extremamente importante para a manutenção de sua 

boa qualidade, pois os microrganismos desempenham funções essenciais ao equilíbrio 

deste sistema, como a participação nos ciclos do carbono, nitrogênio e fósforo 

(BORNEMAN, 1996), atividades metabólicas relevantes para o crescimento das 

plantas, recuperação de áreas degradadas (NASCIMENTO e ARAUJO, 2004), entre 

outros. A diversidade metabólica e fisiológica desses microrganismos é a principal 

responsável pela capacidade que estes têm de se adaptar, ter sucesso e habitar todos os 

ambientes do planeta, desde águas termais a solos com alto teor de acidez (STEELE e 

STREIT, 2005). 

Nos últimos 25 anos a Microbiologia tem sofrido severas modificações devido à 

constatação de que a maioria dos microrganismos não é facilmente cultivada em 

culturas puras e que ainda há muito a ser descoberto sobre o mundo microbiano. Uma 

grande proporção de microrganismos ainda não é cultivável, sendo uma problemática 

quando se tem o objetivo de acessar essa diversidade (LEVEAU, 2007). Através das 

técnicas de cultivo tradicional só era possível recuperar até no máximo 10% dos 

microrganismos presentes em uma amostra ambiental (HUGENHOLTZ et al., 1998), 

mas a verdadeira extensão da diversidade microbiana ainda é desconhecida, devendo 

exceder as estimativas prévias (DIMITROV, 2009). Antes da utilização de 

metodologias moleculares a diversidade taxonômica e genômica dos microrganismos 

era avaliada levando-se em conta apenas as características genotípicas e fenotípicas de 

organismos isolados e cultivados em laboratório (DIMITROV, 2009). Estes métodos 

não demonstravam a população completa de microrganismos presentes em uma 

determinada amostra ambiental, bem como a distribuição de espécies e táxons que a 
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amostra apresentava. A partir da década de 80, um grande número de metodologias 

moleculares baseadas no estudo de DNA começou a ser desenvolvida para análise de 

diversidade microbiana de solo e a partir do avanço dessas metodologias, uma 

infinidade de microrganismos foi caracterizada e um novo cenário de distribuição em 

diferentes hábitats foi revelado (PEREIRA et al., 2006; SILVEIRA et al., 2006). 

O solo de florestas constitui-se como um importante habitat, oferecendo um 

ambiente que favorece o desenvolvimento microbiano (PEÑA et al., 2005) e a 

participação dos microrganismos no funcionamento e sustentabilidade deste 

ecossistema é altamente reconhecida (MASON et. al., 1980). Os microrganismos dos 

solos de florestas podem servir como indicadores biológicos para a compreensão da 

estabilidade e produtividade em um sistema (TURCO e BLUME, 1999), e os processos 

microbianos são uma parte integral da avaliação da qualidade destes solos. Estudos 

baseados na análise do 16S  rRNA revelam que os filos mais representativos em solos 

florestais são Proteobacteria, Actinobacteria, Acidobacteria, Firmicutes, 

Planctomycetes, Verrucomicrobia e Bacteroidetes ( ZHOU et al., 2009; DEANGELIS et 

al., 2010), porém existe uma infinidade de microrganismos que ainda precisa ser 

revelada. Por isso, a caracterização destas populações é de grande importância para se 

conhecer e entender melhor o papel que os microrganismos desempenham neste 

ambiente. 

 

 

3.2. O SURGIMENTO DA ABORDAGEM METAGENÔMICA 

 

 

A partir destas descobertas, novas abordagens se tornaram necessárias para se 

conhecer a vasta quantidade de informações presentes nos genomas dos 

microrganismos, e a metagenômica se mostrou a principal ferramenta para acessar esse 

potencial. Entende-se por metagenoma o genoma da microbiota total encontrada em um 

ambiente e metagenômica pode ser definida como o estudo da biodiversidade de um 

determinando ambiente baseado na extração do seu DNA total (RONDON et al., 2000), 

ou seja, de seu genoma. A adoção dessa abordagem tem se mostrado muito promissora 

quando se tem interesse em acessar a microbiota total do solo, permitindo análises da 

genômica funcional de seus membros, mesmo na ausência de cultivo e também tem sido 

aplicada na busca de genes e produtos gênicos com interesses biotecnológicos, que 
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possam ser utilizados e incorporados em processos industriais, visando melhorias e 

redução de custos nesses processos. 

Além disso, a metagenômica tem aberto novas áreas de pesquisa, pois permite 

análises de heterogeneidade do genoma e evolução em contextos ambientais, acessando 

a diversidade microbiana de uma forma mais abrangente que os métodos convencionais.  

A metodologia consiste na extração dos ácidos nucléicos totais de uma amostra, 

analisando as sequências-alvo nas amostras mistas de DNA de diferentes 

microrganismos (DIMITROV, 2009). Simplificadamente, o DNA de amostras 

ambientais é extraído, isolado e clonado, para posterior criação de bibliotecas 

metagenômicas. A abordagem elimina a etapa de cultivo, pois o DNA é extraído 

diretamente do ambiente, clonado em um vetor apropriado e introduzido em um 

hospedeiro cultivável, para posterior análise (IORI, 2008). Dentre os protocolos para 

isolar o DNA, os diretos e indiretos são os que se destacam. No método indireto antes 

da lise celular os microrganismos são separados fisicamente do substrato, e o DNA que 

é obtido é especificamente procarioto. Já no método direto não acontece separação 

prévia do substrato e no processo de lise são incluídos os microrganismos fortemente 

aderidos as partículas do solo, por isso este último é considerado mais vantajoso 

(SILVA, 2009). Após o isolamento e purificação do DNA extraído, a próxima etapa 

consiste em construir uma biblioteca com esse material a partir de pequenos insertos 

que serão clonados em vetores de diversos tamanhos, dependendo do tamanho da 

biblioteca a qual se deseja construir. A análise da biblioteca metagenômica pode ser 

baseada na sequência ou também baseada em atividade. A primeira não depende da 

expressão de genes clonados, porém se faz necessário o desenho de primers de PCR ou 

sondas de hibridização, derivados de regiões conservadas dos genes (FIESELER et al., 

2007).  

 

 

3.3. O USO DO GENE 16S NA METAGENÔMICA 

 

 

 A análise baseada em RNA ribossomal constitui atualmente um método de 

grande importância na microbiologia, e é usada na identificação de bactérias e na 

exploração da diversidade bacteriana de um determinado ambiente (HIGASHI, 2008). 

Para se conhecer detalhadamente a população microbiana de um ambiente, a análise 



17 

 

filogenética a partir do sequenciamento de genes que codificam a formação das 

subunidades do RNAr têm sido amplamente utilizada. Em 1996, PACE propôs a 

utilização do gene 16S rRNA para investigar a diversidade microbiana em amostras 

ambientais. O 16S rRNA serve como um sinal na medida da sistemática de procariotos. 

Sua subunidade satisfaz todas as exigências de uma molécula marcadora filogenética, só 

que em uma extensão ainda maior do que as descritas anteriormente (HIGASHI, 2008). 

A maior parte das espécies de procariotos descritas até hoje provêm de sequências de 

16S rRNA (LUDWIG e  KLENK, 2001). 

O gene é composto por uma estrutura primária que contêm regiões constantes e 

variáveis, permitindo uma ampla investigação para determinação de relações 

filogenéticas (PAIXÃO et. al., 2010). O sequenciamento do 16S rRNA têm sido muito 

utilizado, pois fornece resultados muito satisfatórios na comparação de amostras de 

diferentes ambientes (PEREIRA et al., 2006; VAL-MORAES et al., 2009). 

Estudos envolvendo as sequências deste gene juntamente a análises 

metagenômicas constituíram o pontapé inicial para a ligação da fisiologia e função da 

microbiota total do solo (RONDON et al., 1999). As regiões conservadas das 

sequências de rRNA do gene 16S podem ser usadas para estudar espécies distantemente 

relacionadas, e as regiões variáveis podem servir para analisar espécies proximamente 

relacionadas. 

A metodologia consiste na extração do DNA metagenômico, e posterior 

amplificação do gene 16S RNAr por meio da Reação em Cadeia da Polimerase. O 

produto dessa amplificação é clonado em um vetor que é inserido em uma célula da E. 

coli, os clones são selecionados e o DNA plasmidial selecionado a partir desses clones é 

extraído e purificado. Os plasmídeos contendo o gene são então sequenciados e por fim 

as sequências são analisadas utilizando as ferramentas de Bioinformática. 

 

 

3.4. BIOINFORMÁTICA 

 

 

A bioinformática é uma ciência que teve sua origem através da junção de 

conhecimentos em informática e ciências biológicas. Busca solucionar os problemas da 

biologia molecular utilizando conceitos e métodos da ciência da computação (KOCH e 

FUELLEN, 2008). Com o anúncio do Projeto Genoma Humano, e os consequentes 
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avanços em termos de sequenciamento e geração de informações genéticas que este 

trouxe, uma grande quantidade de dados foram gerados, tornando necessárias 

adaptações de técnicas já existentes e criação de inúmeras outras para transformar essas 

informações em resultados passíveis de serem analisados. 

Os primeiros algoritmos para alinhamento de sequências foram desenvolvidos na 

década de 70, caracterizando a primeira utilização dos métodos de Bioinformática. O 

termo Bioinformática apareceu de fato apenas em 1990, com o surgimento dos 

sequenciadores automáticos que geravam grande quantidade de dados experimentais 

nos projetos de sequenciamento, principalmente o Projeto Genoma Humano. Segundo 

Koch e Fuellen (2008), podemos dividir a Bioinformática em três principais áreas: 

abordagens relacionadas às sequências de aminoácidos ou de nucleotídeos do RNA e 

DNA; métodos de análises, classificação e predição relacionados à estrutura de 

proteínas, RNA e DNA e por fim, análise de sistemas moleculares computacionais, que 

está relacionada com a análise de redes moleculares e biologias de sistemas 

computacionais.  

Atualmente, a Bioinformática tem se constituído como uma ciência 

imprescindível para manipulação de dados biológicos, sendo responsável por realizar a 

aquisição, processamento, armazenamento, distribuição, análise e interpretação da 

informação biológica (CIOS et al., 2005). Toda essa informação obtida precisava ser 

armazenada e a partir dessa necessidade, diferentes bancos de dados biológicos foram 

criados para organizar essa informação. Dentre estes bancos de dados biológicos 

podemos citar GenBank, EMBL, RDP Data Bases, entre outros. 

Além dos bancos de dados biológicos, existe ainda uma infinidade de 

ferramentas que são capazes de realizar análises das mais diversas características de 

microrganismos e pelos mais variados métodos.  

Dentre estas ferramentas, o MG-RAST foi o escolhido para a execução desse 

trabalho. O MG-RAST ou Anotação Rápida usando Tecnologia de Subsistemas para 

Metagenômica consiste em um sistema disponível gratuitamente para o processamento 

de dados de sequências metagenômicas e envolve alguns tipos de análise, dentre as 

quais se destacam as comparações filogenéticas, anotações funcionais, entre outras, e 

cerca de 500 genomas já foram processados por sua versão beta. É um sistema de 

código aberto baseado em um quadro SEED para genômica comparativa. A submissão 

das sequências é feita no formato FASTA e estas são processadas automaticamente. 

Anotação de um ou mais genomas e metagenomas, comparação de metabolismos e 
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filogenética são alguns dos métodos fornecidos para acessar os diferentes tipos de dados 

existentes. O acesso aos dados é protegido por uma senha e todos os resultados gerados 

são disponibilizados para serem baixados no computador do usuário. Cada usuário 

efetua um registro para limitar o acesso ao seu conjunto de dados e obter informações se 

acaso ocorra algum problema no processamento dos mesmos. Quando está conectado o 

usuário pode acessar os metagenomas que enviou, os dados que proprietários 

permitiram acessar, os metagenomas públicos disponíveis e também pode disponibilizar 

seus dados a todos os usuários do sistema. O MG-RAST aceita diversos tipos de 

formatos, dentre eles os provenientes de sequenciamento por Sanger, formato FASTA, 

entre outros. O sistema foi implementado pela linguagem de programação Perl  usando 

números de código aberto incluindo como componentes os modelos SEED, NCBI 

BLAST, SQLife e SunGrid Engine. Após a submissão dos dados, as sequências são 

normalizadas, gerando identificações internas únicas e removendo possíveis 

duplicações. Posteriormente, as sequências que tem o potencial para genes codificadores 

são comparadas através do BLASTX contra um banco de dados não redundante 

proveniente do banco de dados do INSDCS, centros de sequenciamento e outras fontes. 

Juntamente a essa análise, a sequência de dados é comparada com outros bancos de 

dados acessórios, usando algoritmos apropriados e critérios de seleção significativos. 

Após estas etapas, uma reconstrução filogenética da amostra é calculada e classificações 

funcionais dos PEGs (genes codificadores de proteínas) são computadas. Além das 

vantagens já citadas, o MG-RAST possui uma interface muito simplificada, o que 

facilita a navegação e análise de dados dos seus usuários. Outras ferramentas de 

comparação metagenômica foram incorporadas, permitindo a comparação com outros 

metagenomas e genomas de outros ambientes. O MG-RAST utiliza um sistema novo de 

anotação de genomas permitindo alterações nos parâmetros para sequências subjacentes 

tanto nas análises filogenéticas, quanto nas reconstruções metabólicas. 

Portanto, o MG-RAST é uma ferramenta para análise de dados de sequências 

metagenômicas que tem sem mostrado extremamente eficaz, por ser gratuita e de 

domínio público, por não requerer um tipo específico de dados de sequência e não 

necessitar de requisitos para liberação ou controle de seus dados. 
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4. MATERIAIS E MÉTODOS 

 

 

4.1. ORIGEM DAS SEQUÊNCIAS 

 

 

As cinco diferentes amostras de solo de floresta utilizadas no presente trabalho 

foram previamente analisadas nos trabalhos de Pereira (2003), Val-Moraes (2009), 

Silveira et al. (2006) e Faoro (2010). Um total de 1239 sequências foi utilizado para este 

trabalho. 

O primeiro dos solos, denominado JAB FS, proveniente do trabalho ‘’ 

Diversidade bacteriana de um latossolo sob cultivo intensivo e floresta através de 

análise metagenômica’’, foi coletado na fazenda Lagoa do Fogão, localizada no 

município de Guaíra. A cidade situa-se ao norte do estado de São Paulo, e apresenta 

20º20' S de latitude, 48°23' W de longitude e uma altitude de 500 metros em relação ao 

nível do mar. Sua precipitação média anual é de 1330 mm, com temperatura mínima de 

17 ºC e máxima de 30 ºC, em média. Classificado como Latossolo Variação Una 

(LVUna), o solo é coberto por floresta original e é caracterizado como não perturbado, 

pois não sofreu interferência humana. Doze amostras simples foram coletadas ao acaso, 

em ziguezague e com profundidade de 0 a 20 cm, sendo posteriormente 

homogeneizadas e formando apenas uma amostra composta de todas as outras 

anteriores (PEREIRA, 2003). 

O solo denominado JAB SMS, proveniente do trabalho ‘’ Diversidade de 

bactérias de solo sob vegetação natural e cultivo de hortaliças’’, foi coletado em uma 

mata situada na microbacia do Córrego Taquara Branca, no município de Sumaré, no 

estado de São Paulo, que apresenta latitude de 22° 49’ 13” S e longitude de 47° 16’ 08” 

W. Sua supressividade foi avaliada pelo método de crescimento de patógeno e todas as 

análises foram realizadas no Departamento de Solos e Adubos da Universidade Estadual 

Paulista, Campus de Jaboticabal. A amostra foi retirada da vegetação natural e 

caracteriza-se como solo de mata supressiva (VAL-MORAES et al, 2009). 

Já os solos denominados JAB NFA e JAB EAA, provenientes do trabalho ‘’ 

Bacterial diversity of soil under eucalyptus assessed by 16S rDNA sequencing 

analysis’’, foram extraídos em maio de 2002, em duas áreas situadas a 21 º 14'S de 

latitude e 48 º 17 'W de longitude, distantes 500 metros uma da outra e próximas a 



21 

 

Faculdade de Ciências Agrárias e Veterinárias da Universidade Estadual Paulista. O 

solo NFA foi coletado de uma área de mata nativa, classificada como floresta tropical 

estacional semidecidual latifoliada e também como Latossolo Vermelho A moderado, 

caulinítico-oxídico, eutroférrico e com textura altamente argilosa. O solo EAA a partir 

de Eucalyptus arboretum, cultivados desde 1969 e classificado Latossolo vermelho, A 

moderado, caulinítico hipoférrico e textura média, e sem ser submetido a qualquer 

prática agrícola. A amostragem ocorreu aleatoriamente em forma de ziguezague em 20 

pontos diferentes com profundidade entre 0 e 20 cm. Todas as amostras foram 

homogeneizadas, resultando em uma única amostra composta por todos os solos. A 

extração do DNA metagenômico bem como o sequenciamento seguiu o padrão dos 

anteriormente citados (SILVEIRA et al., 2006). 

A amostra de solo FAORO-MataAtlantica, proveniente do trabalho ‘’ Influence 

of Soil Characteristics on the Diversity of Bacteria in the Southern Brazilian Atlantic 

Forest’’, foi coletada na porção de Mata Atlântica paranaense localizada na Rodovia PR 

410, conhecida como ‘’Estrada da Graciosa’’, numa profundidade entre 0 e 20 cm. O 

DNA total do solo foi extraído das dez amostras utilizando o UltraClean Soil DNA Kit 

da MO BIO Laboratories e o gene 16S foi amplificado por meio da técnica de Reação 

em Cadeia da Polimerase, posteriormente clonado para que se construísse uma 

biblioteca genômica do mesmo. Por fim, o DNA foi sequenciado utilizando-se o método 

de Sanger (FAORO et. al., 2010).  

A amostra de solo JAB FS é composta por 115 sequências parciais de DNA 

linear não cultivável do gene 16S, e cada uma apresenta em média um tamanho de 469 

pares de bases. A amostra de solo JAB SMS é composta por 124 sequências parciais de 

DNA linear não cultivável do gene 16S, e cada uma apresenta entre 400 e 894 pares de 

bases. A amostra de solo JAB EAA é composta por 149 sequências parciais de DNA 

linear não cultivável do gene 16S, e cada uma apresenta entre 364 e 430 pares de bases.  

A amostra de solo JAB NFA é composta por 96 sequências parciais de DNA linear não 

cultivável do gene 16S, e cada uma apresenta entre 371 e 430 pares de bases. A amostra 

de solo FAORO-MataAtlantica é composta por 754 sequências parciais de DNA linear 

não cultivável do gene 16S, e cada uma apresenta entre 241 e 341 pares de bases. 

 

 

4.2. FERRAMENTAS UTILIZADAS 
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Os arquivos foram transformados para o formato FASTA utilizando o programa 

BioEdit (HALL, 2001) e analisadas usando o programa MG-RAST. 

 

 

4.3. PARÂMETROS DO MG-RAST 

 

 

Todos os solos foram submetidos a análises usando o programa MG-RAST, sob 

os seguintes parâmetros.  

 

 

4.3.1. Parâmetros da submissão das sequências 

 

 

O arquivo contendo as sequências foi submetido ao MG-RAST no formato 

FASTA através do procedimento descrito a seguir. Primeiramente, foi efetuado um 

registro de usuário, pelo qual foi obtida uma senha para se acessar o programa. Após 

esta etapa, o envio de arquivo foi iniciado com a submissão das sequências ao 

programa. Todas as sequências foram normalizadas para fazer uma comparação de 

maneira proporcional ao número de cada filo. Todas as sequências são provenientes do 

gene 16S rDNA, não houve remoção de sequências duplicadas, pois todas as sequências 

são oriundas de sequenciamento pelo método de Sanger e portanto não se tem um 

grande número de sequências em comparação com as novas tecnologias de 

sequenciamento. Não houve filtragem por tamanho de sequência e também não houve 

filtragem por ambiguidade. Não foi utilizado o Bowtie (LANGMEAD et al., 2009), que 

é um alinhador de sequências para fazer comparação em organismos modelos. Findadas 

estas etapas, a análise das sequências pôde ser iniciada. 

 

 

4.3.2. Paramêtros de análise 
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Todos os conjuntos de sequências foram analisados usando os mesmos 

parâmetros.  

O MG-RAST fornece um conjunto de 14 bancos de dados biológicos, sendo que 

10 são relativos a proteínas e 4 são específicos para sequências ribossomais. Entre esses 

últimos podemos citar o RDP Database, Greengenes, LSU, SSU. Para este trabalho, o 

banco de dados utilizado foi o RDP Database. Após a escolha do banco de dados, os 

parâmetros foram selecionados e serão descritos a seguir. 

O valor máximo de corte escolhido para o ‘’e-value’’ foi de 1e-5, pois é um valor 

significativamente bom e não prejudicou a efetividade da análise como um todo. Este 

valor expõe que a chance do alinhamento ter ocorrido ao acaso seja de 0,0001. O valor 

mínimo de identidade para corte foi de 6O% e o comprimento mínimo de alinhamento 

para corte foi de 20 nucleotídeos. Os dois últimos parâmetros foram escolhidos 

empiricamente, de modo que trouxessem resultados confiáveis e o mínimo de perdas de 

sequências. Todos os conjuntos de sequências foram normalizados para valores entre 0 

e 1 para permitir a comparação de amostras de diferentes tamanhos. 
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5. RESULTADOS E DISCUSSÕES 

 

 

Algumas sequências apareceram como provenientes de organismos eucariotos, 

porém por elas serem provenientes exclusivamente do gene 16S e por este gene ser 

encontrado apenas em organismos procariotos, conclui-se que estas sequências 

apresentaram qualidade ruim e a isso se deve sua classificação errônea como eucariotos. 

Além disso, foram utilizados parâmetros mínimos de análise da qualidade de sequências 

de modo a se descartar o menor número de sequências possível. Isso foi feito para evitar 

a possibilidade de que boas sequências fossem descartadas. O sequenciamento pelo 

método de Sanger era relativamente caro na época em que os estudos no qual o presente 

trabalho se baseou foram realizados, portanto estes usavam pequeno número de 

sequências em suas bibliotecas metagenômicas. 

O solo FAORO-MataAtlantica, representado pelo código 4489122.3, continha 

742 sequências, totalizando 212,180 pares de bases com um comprimento médio de 285 

pares de bases. Todas as sequências passaram no controle de qualidade e 655 (88,3%) 

continham genes de RNA ribossômico, e 87 sequências (11,7%) não possuíam genes de 

rRNA, segundo avaliação realizada pelo MG-RAST. 

O solo JAB_SMS, representado pelo código 4489012.3, continha 124 

sequências totalizando 104,589 pares de bases com um comprimento médio de 843 

pares de bases. Todas as sequências passaram no pouco adstringente controle de 

qualidade e 121 (97,6%) continham genes de RNA ribossômico e 3 (2,4%) não 

possuíam genes de rRNA. 

O solo JAB_EAA, representado pelo código 4489011.3, continha 149 

sequências totalizando 63,970 pares de bases com um comprimento médio de 429 pares 

de bases. Todas as sequências passaram no controle de qualidade e 144 (96,6%) 

continham genes de RNA ribossômico e 5 (3,4%) não possuíam genes de rRNA. 

O solo JAB_NFA, representado pelo código 4489010.3, continha 91 sequências 

totalizando 32, 281 pares de bases com um comprimento médio de 360 pares de bases. 

Todas as sequências passaram no controle de qualidade e 81 (89%) continham genes de 

RNA ribossômico e 10 (11%) não possuíam genes de rRNA. 

O solo JAB_FS, representado pelo código 4474478.3, continha 116 sequências 

totalizando 56,321 pares de bases com um comprimento médio de 485 pares de bases. 

De todas as sequências, 3 (2,6%) não passaram no controle de qualidade. Das 
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sequências que passaram, 105 (90,5%) continham genes de RNA ribossômico e 8 

(6,9%) não possuíam genes de rRNA. 

 

 

5.1. DISTRIBUIÇÃO DO DOMÍNIO BACTÉRIA 

 

 

Na distribuição por filos foram observadas as seguintes porcentagens de 

sequências  que são provenientes de bactérias: FAOROMataAtlantica 100%; JAB_SMS 

73,4%, JAB_EAA 76%, JAB_NFA 63,7% E JAB_FS 67,3%. Como proposto por Carl 

Woese (WOESE, 1987), o domínio Bacteria possuía onze filos compostos por 

indivíduos cultivados e caracterizados. Neste estudo foram observados quatro novos 

filos quando comparados com os trabalhos anteriores dos quais foram retiradas as 

sequências utilizadas neste trabalho, porém ainda há muito a ser caracterizado  

(DUNBAR et. al, 2002;  COTTRELL et. al, 2005). Os filos encontrados em todos os 

solos em números significativos são Proteobacteria, Acidobacteria, Firmicutes, 

Verrucomicrobia, Actinobacteria e Bacteroidetes. Outros filos foram encontrados em 

menor número variando de solo para solo, estando mais presentes em uns e quase não 

estando presentes em outros. São os filos Chloroflexi, Planctomycetes, Chlamydiae, 

Spirochaetes, Tenericutes, Nitrospirae, Cyanobacteria e Gemmatimonadetes. Os filos 

encontrados exclusivamente no presente trabalho, quando em comparação com os 

trabalhos nos quais as amostras de solos foram previamente obtidas, foram Chlamydiae, 

Spirochaetes, Tenericutes e Cyanobacteria. Os dados foram normalizados para valores 

entre 0 e 1, para permitir a comparação de amostras de diferentes tamanhos. A 

distribuição dos filos em cada solo pode ser observada na figura a seguir. 
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Figura 1 – Comparação da distribuição do domínio Bacteria realizada pelo programa MG-RAST 
utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o FAOROMataAtlantica 
(código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 4489012.3 – solo de mata 
supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de eucalipto); pela cor lilás o 
JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB FS (código 4474478.3 – 
floresta original).   

 

 

O filo mais representativo no presente trabalho proveniente do solo 

FAORO_MataAtlantica foi o Proteobacteria, apresentando um valor de 0,984 de 

identificação, diferente dos resultados obtidos por FAORO et. al (2010), onde o filo 

Acidobacteria foi o filo mais representativo, apresentando uma porcentagem de 63% de 

identificação. Já no solo JAB_SMS, Actinobacteria foi o filo mais representativo, 

apresentando um valor de 0,459 já VAL MORAES et. al (2009) constatou que o filo 

Acidobacteria era o mais representativo, apresentando 18,2% de identificação. No solo 

JAB_EAA o filo mais representativo foi o Proteobacteria, apresentando um valor de 

identificação de 0,496 de identificação, porém SILVEIRA et. al (2006) obtiveram um 
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resultado diferente, onde o filo mais representativo foi Acidobacteria, com uma 

porcentagem de 25% de identificação. No solo JAB_NFA o filo mais representativo foi 

o Proteobacteria, apresentando uma porcentagem de identificação de 51,7% do que foi 

constatado por SILVEIRA et. al (2006), onde o filo mais representativo foi o 

Acidobacteria, com uma porcentagem de identificação de 44,78%. Por fim, o filo mais 

representativo no solo JAB_FS foi o Proteobacteria, apresentando um valor de 0,568 de 

identificação diferente do resultado apresentado por PEREIRA (2003), onde 

Acidobacteria foi o filo mais representativo, apresentando 26,8% de identificação. Nota-

se um aumento muito significativo na população de bactérias do filo Proteobacteria e 

isso ocorre possivelmente devido a transformação dos solos de floresta em pastagens, 

ocasionando o aumento da população deste filo (PEREIRA, 2003; BONERMAN e 

TRIPLETT, 1997). 

 

 

5.1.1. DISTRIBUIÇÃO DO FILO PROTEOBACTERIA 

 

 

No filo Proteobacteria foram identificadas várias classes de bactérias. É o maior 

e mais diversificado grupo de bactérias cultivadas existentes, ocorrendo nos ambientes 

mais variados (PEREIRA, 2003). Este filo apresenta-se em grande quantidade em solos 

perturbados (FAORO et. al, 2010), porém neste trabalho foi o filo mais representativo 

entre todos os solos de florestas analisados, indicando que ele também está presente em 

grande quantidade em solos de florestas. Os microrganismos pertencentes a este filo 

possuem importante papel na ciclagem global de nitrogênio e também são responsáveis 

pela primeira etapa do processo de nitrificação, o que possivelmente justifica o grande 

número de bactérias deste filo presentes em solos de florestas (KOWALCHUK et. al., 

1997; NUGROHO et. al., 2005). Algumas bactérias foram identificadas como 

pertencentes a este filo, porém não conseguiram ser caracterizadas dentro de nenhuma 

classe, sob um valor de identificação de 0,406 no solo FAORO_MataAtlantica, 0,155 

nos solos JAB_EAA e JAB_FS e pouco mais que 0,01 nos solos JAB_SMS e 

JAB_NFA. A classe Gammaproteobacteria apresentou valor de 1 de identificação no 

solo FAORO_MataAtlantica, 0,135 no solo JAB_SMS, 0,35 no solo JAB_EAA, 0,35 

no solo JAB_NFA e 0,314 no solo JAB_FS. Os microrganismos desta classe 

desenvolvem-se melhor em solos com grandes quantidades de nutrientes disponíveis, 
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pois são bactérias com altas taxas de crescimento (ZILLI et. al., 2003). A classe 

Gammaproteobacteria apresenta morfologia incluindo hastes, cocos, barras curvas e 

filamentos (SCHULZ et. al., 1999) e inclui entre seus membros a espécie Escherichia 

coli além de outros patógenos bem conhecidos, como Salmonella e Pseudomonas, 

amplamente distribuídas em águas e solos (WILLIAMS et. al., 2010). A Escherichia 

coli é representante do grupo dos coliformes e sua presença em amostras ambientais é 

um indicador de qualidade do ambiente em questão, pois indica a qualidade sanitária do 

solo e da água (TURCO e BLUME, 1999). A classe Deltaproteobacteria apresentou 

0,706 de identificação no solo FAORO_MataAtlantica, 0,35 no solo JAB_SMS, 0,271 

no solo JAB_EAA, 0,215 no solo JAB_NFA e 0,486 no solo JAB_FS. Algumas 

bactérias desta classe caracterizam-se como redutoras de sulfato (GARRITY e HOLT, 

2001) e o solo FAORO_MataAtlantica apresenta um alto teor de sulfatos, o que explica 

a predominância de espécies desta classe neste solo. Este grupo também tem sido 

comumente encontrado em camadas superiores do solo da Mata Atlântica, devido ao 

fato de essas camadas apresentarem alto teor de matéria orgânica (AXELROOD et. al., 

2002). A classe Alphaproteobacteria apresentou 0,637 de identificação no solo 

FAORO_MataAtlantica, 0,314 no solo JAB_SMS, 0,314 no solo JAB_EAA, 0,35 no 

solo JAB_NFA e 0,314 no solo JAB_FS. Os organismos desta classe habitam 

principalmente ambientes aquáticos e algumas espécies são responsáveis pela 

degradação de hidrocarbonetos aromáticos ( GARRITY e HOLT, 2001).A classe 

Betaproteobacteria apresentou 0,469 de identificação no solo FAORO_MataAtlantica, 

0,135 no solo JAB_SMS, 0,215 no solo JAB_EAA, 0,35 no solo JAB_NFA e 0,271 no 

solo JAB_FS. Essa classe possui  bactérias quimioautotróficas e quimioheterotróficas, 

encontradas principalmente na água e no solo, sendo algumas patogênicas ao organismo 

humano (GARRITY e HOLT, 2001).  

Todas as classes do filo Proteobacteria foram encontradas em maior quantidade 

no solo FAOROMataAtlantica, que é caracterizado por um pH menor ou igual a 4,5, 

nível de saturação de alumínio elevado, baixa saturação de bases e baixa quantidade de 

matéria orgânica, classificando o solo como distrófico e infértil (FAORO et.al., 2010). 

Essas condições o tornam favorável para o desenvolvimento de microrganismos 

decompositores que possibilitam o aproveitamento de nutrientes e sais minerais, 

fazendo deste solo um ambiente ideal para bactérias do filo Proteobacteria (LIMA, 

2011), e confirmando os resultados obtidos no presente estudo. Estes resultados podem 

ser observados na figura 2. 
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Figura 2 - Comparação da distribuição do filo Proteobacteria realizada pelo programa MG-
RAST utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o 
FAOROMataAtlantica (código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 
4489012.3 – solo de mata supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de 
eucalipto); pela cor lilás o JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB 
FS (código 4474478.3 – floresta original).   

 

 

5.1.2. DISTRIBUIÇÃO DO FILO ACIDOBACTERIA 

 

 

No filo Acidobacteria foram identificadas algumas classes de bactérias. Este filo 

foi reconhecido em 1995 por HIRASHI (HIRASHI et. al., 1995) e é um importante 

componente ecológico em diversos ecossistemas, destacando-se em comunidades de 

solo (HUGENHHOLTZ et. al, 1998). Desenvolve-se bem em solos com elevada acidez 

(HIRASHI et. al, 1995), característica presente nos solos de florestas e a razão por ser 

um dos filos mais representativos neste trabalho. Algumas bactérias foram identificadas 

como pertencentes a este filo, porém não puderam ser caracterizadas em nenhuma 

classe, com valores de 0,01 no solo FAORO_MataAtlantica, 0,254 no solo JAB_SMS, 

0,254 no solo JAB_EAA, 0,160 no solo JAB_NFA e 0,320 no solo JAB_FS. A classe 

Solibacteres apresentou um valor de identificação de 1 no solo FAORO_MataAtlantica, 

0,320 no solo JAB_SMS, 0,320 no solo JAB_EAA, 0,01 no solo JAB_NFA  e 0,414 no 

solo JAB_FS. A classe Acidobacteria, apresentou um valor de identificação de 0,761 no 

solo FAORO_MataAtlantica, 0,449 no solo JAB_SMS, 0,449 no solo JAB_EAA, 0,160 

no solo JAB_NFA e 0,414 no solo JAB_FS. 

Os microrganismos deste filo apresentam-se amplamente nos solos analisados, 

mas foram encontrados em menor número na amostra de solo NFA, que tem como 
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característica um pH mais alto (6,2), quando em comparação com os outros solos. Este 

resultado corrobora com a literatura, pois as bactérias deste filo desenvolvem-se melhor 

em ambientes em que o pH é mais ácido. Estes resultados podem ser observados na 

figura 3. 

 

 

Figura 3 - Comparação da distribuição do filo Acidobacteria realizada pelo programa MG-
RAST utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o 
FAOROMataAtlantica (código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 
4489012.3 – solo de mata supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de 
eucalipto); pela cor lilás o JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB 
FS (código 4474478.3 – floresta original).   

 

 

5.1.3. DISTRIBUIÇÃO DO FILO FIRMICUTES 

 

 

No filo Firmicutes foram encontradas três classes de bactérias. As bactérias 

desse filo caracterizam- se como gram-positivas aeróbicas e anaeróbicas e apresentam 

baixo teor de guanina/citosina (CANNAVAN, 2007). Seu metabolismo se caracteriza 

por homofermentação, heterofermentação e respiração, e apresentam rápido 

desenvolvimento quando existem quantidades suficientes de nutrientes, porém, só 

prevalecem quando a disponibilidade de nutrientes ocorre em áreas de baixa 

competição. Devido a esses fatores, as bactérias desse filo têm sido observadas em 

ambientes instáveis, passando por transição em suas características (ATLAS e 

BARTHA, 1997). Os microrganismos deste filo são considerados estrategistas ‘’r’’, 

pois se multiplicam rapidamente no ambiente em que vivem, quando há a presença de 

grande quantidade de nutrientes (ATLAS e BARTHA, 1997). Grande parte dos 

microrganismos deste filo são celulolíticos e desempenham um papel importante na 

degradação de resíduos da celulose (SANTOS, 2010), e isso explica o fato deste filo ter 

sido amplamente observado no presente estudo. A classe Baccilli apresentou um valor 

de identificação inexpressivo no solo FAORO_MataAtlantica, 0,965 no solo JAB_SMS, 
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1 no solo JAB_EAA, 0,558 no solo JAB_NFA e 0,558 no solo JAB_FS. A classe 

Clostridia apresentou um valor de identificação de 0,648 no solo 

FAORO_MataAtlantica, 0,279 no solo JAB_SMS, 0,279 no solo JAB_EAA, 0,558 no 

solo JAB_NFA e 0,783 no solo JAB_FS. A classe Erysipelotrichi apresentou um valor 

de 0,279 no solo JAB_ EAA, estando ausente nos demais solos analisados.  

Os microrganismos deste filo estão amplamente distribuídos em todos os solos 

analisados no presente estudo, porém em maior quantidade na amostra de solo EAA. 

Estes resultados podem ser observados no gráfico da figura 4. 

 

Figura 4 - Comparação da distribuição do filo Firmicutes realizada pelo programa MG-RAST 
utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o FAOROMataAtlantica 
(código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 4489012.3 – solo de mata 
supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de eucalipto); pela cor lilás o 
JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB FS (código 4474478.3 – 
floresta original).   

 

 

5.1.4. DISTRIBUIÇÃO DO FILO VERRUCOMICROBIA 

 

 

No filo Verrucomicrobia foram identificadas três classes de bactérias. Este filo 

foi proposto por HEDLUND et. al. em 1997 e a maioria de seus representantes 

encontram-se em comunidades de solo. As bactérias pertencentes a este filo são gram-

negativas e apresentam sensibilidade a penicilina (HEDLUND et al., 1997). Este filo 

está altamente distribuído em diversos ambientes e na maioria das vezes, em grande 

quantidade (HUGENHOLTZ et al., 1996). Algumas bactérias foram identificadas como 

pertencentes a este filo, porém não foram caracterizadas em nenhuma classe, sob um 

valor de 0,815 no solo JAB_FS e não foram identificadas nos demais solos. A classe 

Verrucomicrobiae apresentou um valor de 0,315 no solo FAORO_MataAtlantica, 0,886 

no solo JAB_SMS, 0,732 no solo JAB_EAA, ausente no solo JAB_NFA e 1 no solo 

JAB_FS. A classe Spartobacteria estava ausente no solo FAORO_MataAtlantica, 
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apresentou um valor de identificação de 0,815 no solo JAB_SMS, 0,315 no solo 

JAB_EAA, 0,315 no solo JAB_NFA e 0,631 no solo JAB_FS. A classe Opitutae 

apresentou um valor de identificação de 0,315 no solo FAORO_MataAtlantica e apenas 

1 sequência foi identificada como pertencente a esta classe em todos os demais solos. 

Os microrganismos pertencentes a este filo estão amplamente distribuídos em 

todos os solos analisados neste estudo, porém foram encontrados em menor número no 

solo NFA. Lindstrom et al. (2004),  investigaram os fatores que afetam a composição 

bacteriana em um lago na Suécia e constataram que ambientes com alto teor de fósforo 

favorecem a proliferação de microrganismos do filo Verrucomicrobia. Apesar deste 

fato, o solo NFA foi a amostra em que os microrganismos deste filo foram encontrados 

em menor quantidade, e este apresenta um alto teor de fósforo em sua composição, o 

que sugere que outros componentes possam interferir na ocorrência deste filo. Estes 

resultados podem ser observados na figura 5. 

 

 

Figura 5 - Comparação da distribuição do filo Verrucomicrobia realizada pelo programa MG-
RAST utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o 
FAOROMataAtlantica (código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 
4489012.3 – solo de mata supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de 
eucalipto); pela cor lilás o JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB 
FS (código 4474478.3 – floresta original).   

 

 

5.1.5. DISTRIBUIÇÃO DO FILO ACTINOBACTERIA 

 

 

No filo Actinobacteria foi encontrada uma classe de bactérias. As bactérias desse 

filo são Gram positivas e possuem alto teor de guanina/citosina (STACKEBRANDT et. 

al., 1997). Tem como uma de suas principais características a produção de antibióticos, 

podendo controlar diversos grupos bacterianos (KELLER e ZENGLER, 2004). 

Possuem ainda papel importante na decomposição de matéria orgânica e formação de 



33 

 

húmus e estão distribuídas em ecossistemas terrestres e aquáticos (GOODFELLOW e 

WILLIAMS, 1983). A classe Actinobacteria apresentou um valor de identificação de 

0,473 no solo FAORO_MataAtlantica, 1 no solo JAB_SMS, 0,945 no solo JAB_EAA, 

0,196 no solo JAB_NFA e apenas 2 sequências foram identificadas nesta classe no solo 

JAB_FS, o que não representa um valor significativo. 

Os microrganismos pertencentes a este filo foram encontrados amplamente 

distribuídos em todos os solos analisados neste trabalho, porém em maior quantidade 

nos solos SMS e EAA. Estes resultados podem ser observados na figura 6. 

 

 

 

Figura 6 - Comparação da distribuição do filo Actinobacteria realizada pelo programa MG-
RAST utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o 
FAOROMataAtlantica (código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 
4489012.3 – solo de mata supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de 
eucalipto); pela cor lilás o JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB 
FS (código 4474478.3 – floresta original).   

 

 

5.1.6. DISTRIBUIÇÃO DO FILO BACTEROIDETES 

  

 

No filo Bacteroidetes foram encontradas quatro classes de bactérias. As bactérias 

desse filo estão presentes na microbiota intestinal de humanos e outros animais 

(PISTELLI e COSTA, 2010) e caracterizam-se como bastonetes ou cocobacilos gram-

negativos, anaeróbios, sacarolíticos, não formadores de esporos, não pigmentados e têm 

o ácido acético e o ácido succínico como produto final do metabolismo de glicose 

(TORTORA et al., 2006). Apresentam características quimiorganotróficas, degradando 

polímeros como quitina, pectina e celulose (KIRCHMAN, 2002). A classe 

Sphingobacteria apresentou um valor de identificação de 0,602 no solo 

FAORO_MataAtlantica, 0,845 no solo JAB_SMS, 1 no solo JAB_EAA, 0,602 no solo 

JAB_NFA e 0,845 no solo JAB_FS. A classe Cytophagia apresentou um valor de 

identificação de 0,301 no solo FAORO_MataAtlantica, 0,602 no solo JAB_SMS, 0,477 

no solo JAB_EAA, ausente no solo JAB_NFA e 0,301 no solo JAB_FS. A classe 
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Bacteroidia apresentou um valor identificação de 0,301 no solo JAB_SMS e ausente nos 

demais solos analisados. A classe Flavobacteria apresentou uma porcentagem de 

identificação de 0,301 no solo JAB_SMS e ausente nos demais solos analisados. 

Os microrganismos pertencentes a este filo estão amplamente distribuídos em 

todos os solos analisados no presente estudo, porém em maior número nos solos SMS e 

EAA. Estes resultados podem ser observados no gráfico da figura 7. 

 

Figura 7 - Comparação da distribuição do filo Bacteroidetes realizada pelo programa MG-RAST 
utilizando o banco de dados RDPDataBase. O solo representado pela cor azul é o FAOROMataAtlantica 
(código 4489122.3 – Mata Atlântica); pela cor verde é o JAB_SMS (código 4489012.3 – solo de mata 
supressivo); pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 4489011.3 – solo de eucalipto); pela cor lilás o 
JAB_NFA (código 4489010.3 – floresta tropical) e pela cor azul-claro o JAB FS (código 4474478.3 – 
floresta original).   

 

 

5.1.7. DISTRIBUIÇÃO DO FILO CHLOROFLEXI 

 

 

No filo Chloroflexi foram encontradas duas classes de bactérias. As bactérias 

pertencentes a este filo têm sido encontradas em biorreatores anaeróbios e 

desempenham função importante na degradação de matéria orgânica, pois são 

constantemente encontradas nos grânulos de lama no interior destes biorreatores. Atuam 

também, direta ou indiretamente, na degradação do butirato (GRILO, 2009). Também 

têm sido encontradas em sistemas aquáticos e locais onde há a presença de enxofre 

elementar, tais como águas termais ou sedimentos de rios e lagos e ainda em estações de 

tratamento de esgoto (SEVIOUR e BLACKAAL, 1999). A classe Ktedonobacteria 

apresentou um valor de identificação de 0,774 no solo FAORO_MataAtlantica, 1 no 

solo JAB_SMS e ausente nos demais solos analisados. A classe Thermomicrobia 

apresentou uma porcentagem de identificação de 0,774 no solo FAORO_MataAtlantica 

e ausente nos demais solos analisados. 
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Os microrganismos pertencentes a este filo foram encontrados em números 

significativos apenas nos solos FAOROMataAtlantica e SMS, diferente dos resultados 

obtidos por Val-Moraes et al. (2009), onde não foram encontrados microrganismos 

deste filo no solo de floresta (SMS). Estes resultados podem ser observados na figura 8. 

 

 

 

–Figura 8 - Comparação da distribuição do filo Chloroflexi realizada pelo programa MG-RAST 
utilizando o banco de dados RDPDatabase. O solo representado pela cor azul é o FAOROMataAtlantica 
(código 4489122.3 – Mata Atlântica) e pela cor verde é o JAB_SMS (código 4489012.3 – solo de mata 
supressiva).  

 

 

5.1.8. DISTRIBUIÇÃO DO FILO PLANCTOMYCETES 

 

 

No filo Planctomycetes foi encontrada uma classe de bactérias. Este filo é 

caracterizado por bactérias aeróbias, presentes em sua maioria em ambientes aquáticos 

(CANHOS et al., 1997). Porém, as bactérias desse filo também têm sido observadas em 

solo de mata supressivo (VAL-MORAES, 2008), em solo de floresta nativa (SILVEIRA 

et al., 2006), em terra preta antropogênica da Amazônia Central e Oriental 

(CANNAVAN, 2006) e em uma estação de tratamento de água (CHOUARI et al., 

2003). A classe Planctomycetacia apresentou um valor de identificação de 1 no solo 

JAB_EAA e apenas 2 sequências foram identificadas nesta classe no solo JAB_SMS, o 

que não representa um valor significativo. 

Os microrganismos pertencentes a este filo foram encontrados em números 

significativos apenas nos solos SMS e EAA. Estes resultados podem ser observados na 

figura 9. 

 

 

Figura 9 - Comparação da distribuição do filo Planctomycetes realizada pelo programa MG-
RAST utilizando o banco de dados RDPDatabase. O solo representado pela cor vermelha é 
JAB_EAA(código 4489011.3 – solo de eucalipto); 
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5.1.9. DISTRIBUIÇÃO DO FILO CHLAMYDYAE 

 

 

No filo Chlamydiae foi encontrada uma classe de bactérias. Os microrganismos 

pertencentes a este filo caracterizam-se como obrigatoriamente intracelulares 

(CAVALIER-SMITH, 2006) e estão entre os patógenos mais difundidos no mundo, e as 

infecções causadas por estas bactérias vem ocasionando um prejuízo econômico sem 

precedentes todos os anos. Entre estes patógenos, podemos citar Chlamydia trachomatis 

e Chlamydya pneumoniae (WYRICK, 2000). A classe Chlamydiae apresentou apenas 3 

sequências identificadas em todos os solos analisados e este resultado não apresenta um 

valor significativo para a análise. 

 

 

5.1.10. DISTRIBUIÇÃO DO FILO SPIROCHAETES 

 

 

No filo Spirochaetes, observado depois da reanotação das sequências, foi 

encontrada uma classe de bactérias. As bactérias pertencentes a esse filo possuem 

metabolismo anaeróbio e aeróbio facultativo, tem vida livre e são mais comumente 

encontradas em ambientes aquáticos. Algumas espécies são patogênicas e nocivas a 

humanos (CANHOS et al., 1997). Têm sido encontradas em reatores anaeróbios em 

condições mesofílicas (HERNON et al., 2006). A classe Spirochaetes exibiu apenas 2 

sequências identificadas em todos os solos analisados e este resultado não apresenta um 

valor significativo para a análise. 

  

 

5.1.11. DISTRIBUIÇÃO DO FILO TENERICUTES 

 

 

No filo Tenericutes foi encontrada uma classe de bactérias. Este filo foi 

recentemente separado do filo Firmicutes e seus microrganismos caracterizam-se pela 

ausência de uma parede celular rígida (SANTOS, 2010). A classe Mollicutes apresentou 
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2 sequências identificadas em todos os solos analisados e este resultado não apresenta 

um valor significativo para a análise. 

 

 

5.1.12. DISTRIBUIÇÃO DO FILO NITROSPIRAE 

 

 

No filo Nitrospirae foi encontrada uma classe de bactérias. As bactérias desse 

fi lo caracterizam-se como aeróbicas gram-negativas e atuam no ciclo de nitrogênio em 

ambientes aquáticos por meio da oxidação de nitratos (GU et. al. 2004) e também têm 

sido encontradas em amostras de solos (DUNBAR et al., 2002). A primeira bactéria 

representante desse filo foi caracterizada em 1995, em uma tubulação de ferro de um 

sistema de aquecimento, e foi denominada Nitrospira moscovienses, caracterizada como 

gram-negativa e oxidante de nitrogênio (ALTMANN et al., 2003). A classe Nitrospira 

apresentou um valor de identificação de 1 no solo JAB_EAA e 2 sequências 

identificadas nos demais solos analisados e este resultado não apresenta um valor 

significativo para a análise. 

Os microrganismos pertencentes a este filo foram encontrados em números 

significativos apenas no solo EAA. Estes resultados podem ser observados na figura 10. 

 

 

 

Figura 10 - Comparação da distribuição do filo Nitrospirae realizada pelo programa MG-RAST 
utilizando o banco de dados RDPDataase. O solo representado pela cor vermelha é o JAB_EAA (código 
4489011.3 – solo de eucalipto);. 

 

 

5.1.13. DISTRIBUIÇÃO DO FILO CYANOBACTERIA 
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No filo Cyanobacteria as bactérias foram identificadas como pertencentes a este 

filo, porém não foram identificadas em nenhuma classe, sob valor de identificação 

pouco significativo em todos os solos analisados, totalizando apenas 1 sequência 

identificada. Os microrganismos desta classe são diazotróficos, ou seja, fixam o 

nitrogênio atmosférico, suprindo suas necessidades (NIXON et al., 1996).  

.   

 

5.1.14. DISTRIBUIÇÃO DO FILO GEMMATIMONADETES 

 

 

No filo Gemmatimonadetes foi encontrada uma classe de bactérias. Este filo 

ocorre em diferentes ambientes, dentre eles sedimentos marinhos, lodos industriais e 

solos (NUNES, 2006) e também foi encontrado em solo de terra preta antropogênica da 

Amazônia (CANNAVAN, 2007). Umas das poucas espécies isoladas até o momento é a 

Gemmatimonas aurantiaca, bactéria gram-negativa, mesofílica e aeróbica, encontrada 

no lodo de um sistema de tratamento de esgotos (ZHANG et al., 2003).  A classe 

Gemmatimonadetes apresentou um valor de identificação pouco significativo em todos 

os solos analisados. 

 

 

5.2. ANÁLISE DE RAREFAÇÃO 

 

 

A análise de rarefação serve para demonstrar se as amostras utilizadas neste 

trabalho foram suficientes pra representar todas as comunidades bacterianas presentes 

nos solos. Os solos sequenciados há mais tempo apresentam um número menor de 

sequências devido aos custos de sequenciamento da época, quando comparados com 

solos mais recentes. Portanto, os solos com menor número de sequências possivelmente 

foram prejudicados na amostragem de populações, o que pode ser observado na análise 

de rarefação. A ferramenta MG-RAST fornece uma análise de rarefação apenas em 

nível de espécies, tornando necessário o sequenciamento de um maior número de 

indivíduos para que a análise se torne mais robusta. Se a análise fosse a nível de classe e 

filo, provavelmente as curvas seriam diferentes, porque é mais difícil obter toda a 

diversidade de espécies de um ambiente do que obter toda a diversidade de gêneros e 
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filos de um determinado ambiente. Os resultados da análise de rarefação estão expressos 

no gráfico a seguir. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 11 - Curvas de rarefação para a riqueza estimada de espécies dos cinco solos 
comparados, obtidas pela ferramenta web MG-RAST. O solo representando pela cor azul é o 
FAOROMataAtlantica (código 4489122.3), pela cor vermelha é o JAB FS (código 447478.3), pela cor 
laranja é o JAB SMS (código 4489012.3), pela cor verde é o JAB EAA (código 4489011.3) e pela cor 
lilás é o JAB NFA (código 4489010.3). 
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6. CONCLUSÃO 

 

 

De acordo com os resultados obtidos no presente trabalho, conlui-se que: 

1 – Foi encontrado um total de 14 filos, são eles: Proteobacteria, Acidobacteria, 

Firmicutes, Verrucomicrobia, Actinobacteria, Bacteroidetes, Chloroflexi, 

Planctomycetes, Chlamydiae, Spirochaetes, Tenericutes, Nitrospirae, Cyanobacteria e 

Gemmatimonadetes.  

2 – Dos 14 filos encontrados, 6 estavam presentes em todos os solos: 

Proteobacteria, Acidobacteria, Firmicutes, Verrucomicrobia, Actinobacteria e 

Bacteroidetes. 

3 - Dentre todos os filos observados, 4 foram encontrados exclusivamente no 

presente trabalho, quando em comparação com os trabalhos anteriores dos quais foram 

retiradas as sequências utilizadas neste estudo. São eles: Chlamydiae, Spirochaetes, 

Tenericutes e Cyanobacteria. Esse resultado indica que o processo de reanotação foi 

eficiente. 

4 – A ferramenta MG-RAST foi satisfatória e todas as análises atenderam os 

objetivos e expectativas iniciais. 
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