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Introducao Metodologia

comunidade microbiana dos solos desempenha papel

fundamental na regulacao dos processos biogeoquimicos

formadores e mantenedores dos ecossistemas. Os manejos
adotados pelas atividades agropecuarias podem afetar esses
processos ao provocar alteracoes nas propriedades biologicas dos
solos, e estudos recentes sugerem que a diversidade microbiana pode
ser utilizada como um indicador dessas alteracoes.

Uma das técnicas mais utilizadas para avaliacao da estrutura
das comunidades microbianas do solo é o DGGE (Eletroforese em Gel
com Gradiente de Desnaturante). A técnica é baseada na amplificacao
dos fragmentos de DNA por PCR e eletroforese em um gel de poli-
acrilamida com gradiente de desnaturacao, em que é possivel separar
fragmentos de DNA de mesmo tamanho, mas com diferentes
sequeéncias de bases (MUYZER et al., 1993).

Esse trabalho teve por objetivo utilizar a téecnica de DGGE para
comparar a estrutura das comunidades bacterianas em solo de
Cerrado sob pastagem, lavoura e integracao lavoura-pecuaria.

Resultados

O DNA extraido das amostras de solo foi visualizado em gel de agarose

0,8 % e apresentou boa qualidade (Figura 1).

Os produtos amplificados a partir do DNA extraido do solo, mostrados
na Figura 2, correspondem ao fragmento de cerca de 500 pb da regiao do 16S
DNAr flanqueada pelos primers utilizados (U968f-GC e L1401r ZOETENDAL
etal.,1998).

A analise do dendrograma, gerado a partir dos resultados de DGGE,
mostra a formacao de trés agrupamentos principais, um deles formado por
amostras de solo sob integracao lavoura-pecuaria, o segundo grupo, com
30 % de similaridade com o grupo anterior, formado por amostras coletadas
sob lavoura e uma amostra coletada sob integracao lavoura-pecuaria e,
finalmente, um grupo formado pelas 4 amostras coletadas de areas sob
pastagem, com apenas 20 % de similaridade com os outros dois grupos
(Figura 3).

O grupo formado pelas comunidades bacterianas de amostras de solo
coletadas em areas sob pastagem de graminea pura foi o que apresentou
maior similaridade entre as repeticoes sob um mesmo tratamento, no minimo
60 %. A uniformidade das areas sob pastagem e seu carater perene,
provavelmente, sao fatores que influenciaram tal observacao.

Os resultados deste trabalho reforcam a hipotese de que solos sob
diferentes manejos, também caracterizados pela alteracao da comunidade
vegetal, apresentam comunidades bacterianas distintas. Considerando que a
qualidade do solo é diretamente influenciada pelos processos mediados por
microrganismos, € provavel que a analise da estrutura das comunidades
microbianas apresente potencial para indicar com antecedéncia a
degradacao de um solo ou sua recuperacao em funcao do tipo de manejo
adotado.

Na continuacao destes estudos, o proximo passo sera a identificacao
de bandas predominantes em todas as amostras, ou aquelas presentes
apenas sob determinado manejo, o que podera ser feito por meio de sua
eluicao dos geéis e posterior sequenciamento. Esse procedimento
possibilitara conhecer as populacoes mais dominantes da comunidade e as
que sao mais afetadas pelo manejo estabelecido.
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