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"O Homem vive da natureza, isto significa 

que a natureza é o seu corpo com o qual 

ele deve permanecer em processo 

constante, para não perecer. O fato de 

que a vida física e espiritual do homem se 

relaciona com a natureza não tem outro 

sentido senão o de que a natureza se 

relaciona consigo mesma, pois o homem 

é parte da natureza" 

 

Karl Marx,1844 



 

RESUMO 

A Mata Atlântica na costa Nordeste Brasileira está protegida por dois regimes de 
manejo com diferentes graus de impacto humano. Avaliaram-se os possíveis efeitos 
desses manejos sobre a estrutura da comunidade de Fungos Micorrízicos 
Arbusculares (FMA), componentes importantes da micobiota do solo que vivem em 
simbiose com a maioria dos vegetais. Amostras de solo e raízes foram coletadas ao 
longo de um transecto de 800 km em 10 Unidades de Conservação sob manejo de 
proteção-integral e de uso-sustentável ao longo da costa Nordeste e em ambiente 
insular durante as estações chuvosa e seca. Colonização micorrízica, número de 
esporos, identificação morfológica e molecular dos FMA, índices ecológicos e 
distribuição de dissimilaridades real e hipotética foram avaliados. Em ambiente insular 
Neotropical, a atividade dos FMA é afetada pelas práticas de manejo, que 
provavelmente resulta da perturbação ambiental combinada com a dominância da 
espécie invasora Leucena leucocephala. A comunidade de FMA não foi 
significativamente afetada pelas práticas de manejo e isso provavelmente se deve ao 
processo de homogeneização que vem ocorrendo na biota das florestas tropicais. Em 
relação as UCs continentais, a abordagem morfológica revelou que as práticas de 
manejo parecem influenciar a diversidade e a estrutura geral das comunidades de 
FMA ao reduzir a diversidade β nas áreas sob uso-sustentável. De acordo com a 
abordagem molecular, proveniente do sequenciamento Illumina Miseq, os dados de 
dissimilaridade das comunidades de FMA foram divergentes quanto aos previstos sob 
neutralidade, indicando algum tipo de perturbação antropogênica ou extrema 
heterogeneidade biológica e ambiental. A caracterização dos FMA em Unidades de 
Conservação no Nordeste Brasileiro revelou um padrão até então desconhecido de 
distribuição das comunidades. As variáveis espaciais (localização geográfica e áreas) 
e os tipos de vegetação, solo e clima foram os responsáveis por modelar 
regionalmente a distribuição das comunidades de FMA presentes em áreas 
remanescentes de Mata Atlântica. Os resultados gerados nesse estudo, bem como as 
sequências ambientais registradas serão incorporadas às plataformas públicas de 
dados disponíveis e certamente terão um papel decisivo nos trabalhos que tentam 
elucidar os padrões globais de distribuição dos Glomeromycota, visto que existe uma 
grande lacuna de conhecimento para a América do Sul. 

Palavras-chave: Conservação. Glomeromycota. Metagenômica. Simbiose. SSU 
rRNA. 
 

 
 



 

ABSTRACT 

The Atlantic Forest on the northeast coast of Brazil is protected by two management 
regimes with different degrees of human impact. We evaluated the possible effects of 
these treatments on the structure of the Arbuscular Mycorrhizal Fungi (AMF) 
community, important components of soil mycobiota that live in symbiosis with most 
plants. Soil and root samples were collected along an 800 km transect in 10 Protected 
Areas (PA) under strict-protection and sustainable-use management along the 
Northeast coast and in an insular environment during the wet and dry seasons. 
Mycorrhizal colonization, number of spores, morphological and molecular AMF 
identification, ecological indexes and real and hypothetical distribution of dissimilarities 
were evaluated. In Neotropical insular environment, AMF activity is affected by 
management practices, which are likely resulted from environmental disturbance 
combined with the dominance of the invasive species Leucena leucocephala. The AMF 
community was not significantly affected by management practices and this is probably 
due to the process of homogenization that has been occurring in tropical forest biota. 
Regarding the continental PA, the morphological approach revealed that management 
practices appear to influence the diversity and overall AMF communities’ structure by 
reducing β-diversity in the areas under sustainable-use. According to the molecular 
approach, from the Illumina Miseq sequencing, the dissimilarity data of the AMF 
communities were divergent from those predicted under neutrality, indicating some 
type of anthropogenic disturbance or extreme biological and environmental 
heterogeneity. The AMF characterization in PA in the Brazilian Northeast cost revealed 
an unknown pattern of community distribution. The spatial variables (geographic 
location and sites) and the types of vegetation, soil and climate were responsible for 
regionally modeling the distribution of AMF communities present in remnant areas of 
the Atlantic Forest. Our results, as well as the registered environmental sequences will 
be incorporated into the available public data platforms and will certainly play a decisive 
role in the work that tries to elucidate the global distribution patterns of Glomeromycota, 
since there is a wide knowledge gap for South America. 

 

Key-words: Conservation. Glomeromycota. Metagenomic. Symbiosis. SSU rRNA. 
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1 INTRODUÇÃO 

A Floresta Atlântica é considerada um dos 35 hotspots globais de 

biodiversidade. Com rica fauna e flora, exibe elevado grau de endemismo de plantas 

(>8000 espécies) e de vertebrados (>650 espécies) (MITTERMEIER et al., 2005), mas 

altamente ameaçados pelas crescentes atividades humanas (MITTERMEIER et al., 

2011; MYERS et al., 2000). Atualmente, restam pouco mais 2% (19.427 km²) de do 

território original na região Nordeste do Brasil (RIBEIRO et al., 2009; TABARELLI; 

MELO; LIRA, 2006), e apesar da Floresta estar altamente fragmentada, continua a 

prover importantes serviços ecossistêmicos como regulação de gases e do clima, 

abastecimento de água, recursos genéticos e biodiversidade (JOLY et al. 2014).  

A principal estratégia para proteger os habitats e espécies remanescentes tem 

sido a implementação de Áreas Protegidas (BRUNER et al., 2001; DEFRIES et al., 

2005). No Brasil, as áreas protegidas são classificadas em Unidades de Conservação 

(UCs) de proteção integral e uso sustentável (Categorias I-VI) (IUCN, 2013). Nas 

áreas do tipo proteção integral, o maior objetivo é a preservação da biodiversidade, 

admitindo-se o uso indireto dos recursos naturais, enquanto nas áreas de uso 

sustentável permite-se a exploração de alguns recursos naturais, o que torna a 

preservação da biodiversidade um objetivo secundário (RYLANDS; BRANDON, 

2005). Embora a maioria das Unidades de Conservação sofra pressão política, 

econômica ou demográfica, as áreas do tipo uso sustentável enfrentam um desafio 

ainda maior, pois a maioria está localizada nas proximidades de grandes centros 

urbanos. Assim, os fragmentos remanescentes estão mais expostos à ocupação 

humana, exploração ilegal de madeira, pasto e espécies invasoras (TABARELLI et al., 

2005, 2010). 

Compreender como os aspectos biológicos e funcionais das comunidades 

biológicas respondem à fragmentação da vegetação e a diferentes manejos ainda 

mostra-se um desafio (MAGNAGO et al., 2014; VÁLYI et al., 2016). A riqueza e a 

abundância de espécies de vários grupos taxonômicos têm se mostrado 

negativamente afetados por mudanças ambientais de ordem antropogênicas 

(DOCILE et al., 2016; SANTOS et al., 2008), e impactos a longo prazo podem até 

resultar em extinções em escala local, como já provado para 33.9% de espécies 

arbóreas da Mata Atlântica do Brasil (CARDOSO DA SILVA; TABARELLI, 2000).  
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A capacidade das plantas de persistir e desenvolver também é afetada por 

relações microbianas abaixo do solo, especialmente na rizosfera (ROSIER et al., 

2016). A mais importante e mais bem estudada interação simbiótica entre plantas e 

fungos é a micorriza arbuscular (JEFFRIES; GIANINAZZI; PEROTTO, 2003; 

OLDROYD, 2013). Os parceiros fúngicos nessa interação estão entre os organismos 

ecologicamente mais significativos nos ecossistemas terrestres e podem ser 

considerados um importante determinante da composição, diversidade e produção da 

comunidade vegetal (FITTER; HELGASON; HODGE, 2011; JEFFRIES; GIANINAZZI; 

PEROTTO, 2003; SMITH; READ, 2008; VAN DER HEIJDEN et al., 1998b). Além da 

transferência de nutrientes, em troca de C assimilado da planta (SMITH; READ, 2008), 

os fungos formam uma densa rede micelial e produzem uma glicoproteína, 

denominada glomalina, que promove a formação e estabilidade dos agregados do 

solo, e assim, esses fungos são considerados uma interface funcional chave entre as 

plantas e o solo (BEDINI et al., 2009; WRIGHT; UPADHYAYA, 1998). 

Vários serviços ecossistêmicos prestados pela comunidade de fungos 

micorrízicos arbusculares (FMA) podem ser listados, como aumentar a tolerância das 

plantas à seca, salinidade, poluição por metais pesados, esgotamento de nutrientes 

minerais, estresses bióticos, além de promover o aumento da estabilidade do solo e 

retenção de água (GIANINAZZI et al., 2010). Apesar deste conhecimento, a nossa 

compreensão de como as comunidades de FMA são afetadas por impactos 

antropogênicos ainda é limitada (BEVER et al., 2001). Estudos baseados em dados 

morfológicos e moleculares demonstram que espécies de FMA são sensíveis às 

práticas agrícolas, as quais podem ter efeitos negativos sobre a diversidade desses 

fungos (BODDINGTON; DODD, 2000; OEHL et al., 2005). Isto sugere que os FMA 

podem ser utilizados como indicadores de alterações de uso do solo, com efeito direto 

sobre a atividade e a estrutura da comunidade.  

Nesse contexto, objetivou-se caracterizar, com base em aspectos morfológicos 

e moleculares, e determinar a diversidade e padrões de distribuição das comunidades 

de FMA em Unidades de Conservação de Mata Atlântica do Nordeste do Brasil. Para 

alcançar esse objetivo nós acessamos, durante as estações chuvosa e seca, as 

diferenças qualitativas e quantitativas da atividade, e comunidades de FMA em 

Unidades de Conservação ao longo da costa Nordestina Brasileira, considerando as 

seguintes hipóteses: 1) As comunidades de FMA diferem em composição e estrutura 
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entre as diferentes Unidades de Conservação; 2) aspectos ecológicos dos FMA 

podem indicar algum tipo de distúrbio nessas áreas.  

Assim, após verificar que os dados provenientes das UCs de ambiente insular 

diferem dos oriundos do continente devido às condições ambientais locais, os 

resultados do comportamento das comunidades FMA nas UCs de ambiente insular 

(Fernando de Noronha) são apresentados no tópico 1. Os levantamentos das 

comunidades de FMA provenientes de 10 UCs continentais identificadas por meios 

morfológicos e moleculares, respectivamente, são abordados nos tópicos 2 e 3. Por 

fim, no 4º e último tópico é apresentada uma nova espécie de FMA descoberta em 

uma das Unidades de Conservação estudadas. Ressalta-se ao longo do trabalho a 

necessidade de preservação dessas áreas para conservação in situ de 

representatntes desse importante grupo de micro-organismos.  

 

 

2 FUNDAMENTACÃO TEÓRICA 

 

2.1 BIOMA: FLORESTA TROPICAL 

 

O conjunto de ecossistemas terrestres, climaticamente controlados e 

caracterizados por vegetação própria é denominado bioma. Os fatores que 

determinam a distribuição dos Biomas no mundo são: clima, fatores globais de 

circulação de ar e fatores geológicos, como a distribuição das montanhas (RICKLEFS, 

2003). A interação desses fatores resulta em padrões variáveis de vegetação, 

distribuídas ao redor do mundo em nove Biomas: Deserto, Tundra, Taiga, Bosque, 

Savana, Floresta Temperada, Floresta Sazonal Tropical, Floresta Pluvial Temperada 

e Floresta Tropical (WHITTAKER, 1975). 

O Bioma Floresta Tropical apresenta as seguintes características: ambiente 

sempre úmido e sem sazonalidade (zona climática equatorial), pluviosidade de 2,000 

a 4,000 mm/ano, ausência de estação seca pronunciada, solos antigos, profundos e 

com pouca retenção de nutrientes, rápida ciclagem de nutrientes na serapilheira, 

pouca penetração de luz no solo e alta complexidade de inter-relações. Além disso, a 

Floresta Tropical apresenta a maior diversidade entre todos os biomas do mundo 

(>400spp/ha), ainda que muitas espécies tenham baixa densidade (<1indivíduo/ha) 

(RICKLEFS, 2003).  
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A distribuição da Floresta Tropical está delimitada a três grandes centros: 1) 

centro e oeste da África (Bacias do Congo, Níger, Zâmbia e Madagascar); 2) regiões 

Indo-malaia, Bornéu e Nova Guiné; 3) América do Sul (Bacia do Amazonas e do 

Orinoco) e istmo da América Central (Figura 1). Essa formação florestal também pode 

ser observada no Havai e nas ilhas situadas no Pacífico e Caribe (ODUM, 2007). No 

continente sul-americano, o Bioma é representado pelas Florestas Amazônica, Andina 

e Atlântica (MORLEY, 2000).  

 

Figura 1 – Ilustração da distribuição do Bioma Floresta Tropical 

 

Fonte: RICKLEFS (2003) 

 

2.2 MATA ATLÂNTICA 

 

Originalmente, a Mata Atlântica cobria cerca de 150 milhões de hectares, em 

condições ambientais extremamente heterogêneas (RIBEIRO et al., 2009). A Mata 

Atlântica está distribuída em uma ampla variação longitudinal ao longo da latitude de 

29°, o que confere diferenças na composição vegetacional devido à diminuição da 

precipitação e às mudanças de altitude, que vão desde o nível do mar até 2,700 m, 

tornando-a um mosaico de biodiversidade (CÂMARA, 2003; PINTO; BRITO, 2005). 
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A fisionomia vegetacional que compõe a Mata Atlântica é dividida basicamente 

em dois tipos: Floresta Ombrófila (Densa, Aberta e Mista) e Estacional (Semidecidual 

e Decidual). A Floresta Ombrófila densa é a mais comumente encontrada e está 

presente na faixa litorânea brasileira que se estende do Rio Grande do Norte ao Rio 

Grande do Sul. Caracteriza-se por vegetação densa que está sempre verde, por conta 

da influência marítima, com árvores que podem chegar a 50 m, com a ocorrência de 

samambaias, lianas, orquídeas, bromélias e palmeiras. A Floresta Ombrófila Aberta é 

considerada um tipo de transição da Floresta Ombrófila Densa, que apresenta 

gradientes climáticos, com curto período sem chuvas. A vegetação é caracterizada 

pela presença de cipós, palmeiras, sororocas e bambus. Este tipo vegetacional é o 

menos representativo da Floresta Atlântica, e o segundo mais ameaçado. Sua 

abrangência está delimitada à faixa litorânea da Paraíba, Pernambuco e Alagoas, 

leste de Minas Gerais e centro sul do Espírito Santo. A Floresta Ombrófila Mista, 

também conhecida como Mata de Araucária, possui distribuição restrita entre os 

estados de São Paulo e Rio Grande do Sul (IESB, 2007).  

As Florestas Estacionais abrangem áreas na porção mais interior do país, e por 

isso possuem clima mais sazonal, devido à pouca influência marítima. A Floresta 

Estacional Semidecidual é caracterizada por vegetação que perde parcialmente as 

folhas no período de estiagem, enquanto que a Floresta Estacional Decidual 

apresenta as duas estações climáticas bem definidas, e no período de estiagem mais 

de 50% das plantas perdem as folhas (IESB, 2007; MORELLATO; HADDAD, 2000). 

Estudos apontam a perda de quase 90% da cobertura original desse Domínio 

(Figura 2). Nesse caso, não há consenso quanto à estimativa em relação à perda total, 

já que os critérios utilizados por cada trabalho variam, como a inclusão das florestas 

secundárias e pequenos fragmentos, e erros no mapeamento (RIBEIRO et al., 2009). 

Estudos mais otimistas apontam que ainda resta 27% da área original (IESB, 2007), 

alguns mencionam de 11,4% a 16% (RIBEIRO et al., 2009), muitos sinalizam 7-8% 

(IBGE, 1993; TABARELLI et al., 2005), enquanto os mais pessimistas alegam restar 

menos de 5% de floresta original (GALINDO-LEAL; CÂMARA, 2003). 

O panorama atual não é dos mais animadores, visto que a Mata Atlântica é de 

longe o mais alterado dos Domínios terrestres. Da fisionomia Floresta Ombrófila 

Aberta, por exemplo, resta menos de 0,25% da vegetação original, sendo considerada 

quase extinta. Das demais fisionomias ainda restam 9,10% das Florestas Ombrófilas 

Densas e 5,18% das Florestas Estacionais Semideciduais (BRASIL, 2010). Se for 



21 
 

levado em consideração o tamanho dos fragmentos do Domínio, a situação também 

é bastante preocupante, pois mais de 80% destes possuem menos de 50 ha e a 

distância média entre os fragmentos é muito grande, com cerca de 1,400 m de 

distância (RIBEIRO et al., 2009). 

 

Figura 2 – Imagem ilustrativa do Domínio Mata Atlântica original e remanescente 

 

Fonte: SOS Mata Atlântica/INPE, 2008 

 

A massiva destruição da Mata Atlântica foi iniciada logo após a chegada dos 

europeus no Brasil, em 1500. Desde então, parte da floresta foi devastada em busca 

do pau-brasil e posteriormente grande parcela removida para cultivo da cana-de-

açúcar e do café. Outras causas também foram e são responsáveis por essa perda, 

como o intenso processo de urbanização, expansão agropecuária e ampliação do 

parque industrial brasileiro (MESQUITA; COLE; LEITE, 2006). 

Como consequência desta perda, as áreas desmatadas ficam susceptíveis à 

degradação dos solos, redução da disponibilidade de recursos hídricos e mudanças 

microclimáticas (GUIMARÃES, 2005). A perda desenfreada de habitat desencadeia 

um processo preocupante, a extinção de espécies, sendo a Mata Atlântica a líder no 

ranking de espécies ameaçadas, de acordo com o Ministério do Meio Ambiente 

(BRASIL, 2010). Ainda mais grave é o fato de que a maioria das espécies ameaçadas 
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é endêmica, ou seja, não ocorre em outro habitat natural do mundo (MESQUITA; 

COLE; LEITE, 2006). 

A rica biodiversidade da Mata Atlântica está bastante ameaçada, enquanto a 

população humana mantém seu crescimento exponencial e desordenado, 

aumentando cada vez mais a pressão sobre o ambiente (GALINDO-LEAL; CÂMARA, 

2003). Cerca de 70% da população brasileira vive em áreas de distribuição original da 

Mata Atlântica; além disso, grandes centros urbanos, como São Paulo e Rio de 

Janeiro estão localizados nessas regiões (GUIMARÃES, 2005). Nesse contexto de 

perturbação humana extrema no que ainda resta da Floresta, estudos sugerem que a 

biota das florestas tropicais é susceptível à homogeneização taxonômica, ou seja, 

aumento dos níveis de similaridade, pois esse impacto beneficia a proliferação apenas 

de espécies generalistas (LÔBO et al., 2011). 

Uma mudança nesse cenário se torna necessária, visto que uma predição, que 

levou em consideração as espécies de plantas, aves dispersoras e a distribuição dos 

remanescentes, estimou a extinção em curto prazo de 33,9% das espécies de árvores 

no Nordeste do Brasil, a região mais ameaçada da Mata Atlântica (CARDOSO DA 

SILVA; TABARELLI, 2000). Por essas razões, torna-se imprescindível seguir algumas 

diretrizes para melhorar ou estimular a conservação florestal da Mata Atlântica, como 

(1) priorizar a conservação de fragmentos grandes e maduros; (2) tornar os pequenos 

fragmentos funcionalmente ligados; (3) gerir de forma adequada a matriz em torno do 

fragmento para minimizar os efeitos de borda; (4) colocar em prática ações de 

restauração (RIBEIRO et al., 2009). 

Considerada Patrimônio Nacional pela Constituição Federal (Art. 225) e um dos 

maiores repositórios de biodiversidade do planeta, a Mata Atlântica necessita de 

esforços públicos e privados integrados para a sua recuperação e preservação 

(GALINDO-LEAL; CÂMARA, 2003). 

 

2.3 MATA ATLÂNTICA DO NORDESTE DO BRASIL 

 

Há mais de cinco séculos o Domínio Mata Atlântica ocupava uma grande 

porção do País, e no Nordeste se estendia em uma larga faixa contínua, que 

interligava os estados do Rio Grande do Norte até a Bahia, nos estados do Ceará e 

do Piauí, além de cobrir áreas descontínuas sobre chapadas, dunas e vales. O total 
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da área ocupada pela Mata Atlântica no Nordeste era de 255.245 km², ou seja, 28,84% 

do território nordestino (TABARELLI; MELO; LIRA, 2006).  

De acordo com TABARELLI; MELO; LIRA (2006), a diversidade biológica da 

Mata Atlântica está distribuída em pelo menos cinco centros de endemismo e duas 

áreas de transição. Dos cinco centros de endemismo, quatro estão localizados no 

Nordeste, distribuídos ao norte do Rio São Francisco (Centro de Endemismo 

Pernambuco e os Brejos Nordestinos) e ao sul do Rio São Francisco (Centros de 

Diamantina e da Bahia). Com exceção do Maranhão, todos os outros Estados 

Nordestinos abrigam as fitofisionomias de formações pioneiras, porções de Floresta 

Ombrófila Densa e Aberta, Floresta Estacional Semidecidual e Decidual, 

Mapeamentos recentes de Organizações não governamentais, como a Sociedade 

Nordestina de Ecologia (SNE) e Fundação SOS Mata Atlântica, garantem que o 

Domínio hoje cobre uma área de aproximadamente 19.427 km², ou seja, apenas 

2,21% de seu território original (Tabela 1).  

 

Tabela 1 – Remanescentes Florestais da Mata Atlântica no Nordeste do Brasil 

 

Fonte: TABARELLI; MELO; LIRA (2006). 

 

Os centros localizados no Nordeste apresentam não só um elevado número de 

espécies endêmicas, mas uma das porções mais ricas de Floresta Tropical do mundo. 

Entretanto, essa também é a região mais ameaçada e degradada de todo o país, e 

abriga dezenas de espécies ameaçadas de extinção (TABARELLI; MELO; LIRA, 

2006). 
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2.4 UNIDADES DE CONSERVAÇÃO 

 

Atualmente, na maior parte do mundo, a principal estratégia adotada pelos 

governos para conservar a biodiversidade presente em áreas naturais é o 

estabelecimento de áreas protegidas. Tais áreas, mais de 100.000, estão presentes 

em aproximadamente 80% dos países, e cobrem 12% da superfície terrestre do 

planeta (CHAPE et al., 2005). Esse percentual de áreas protegidas é considerado 

baixo, tornando a preservação das espécies uma meta difícil de ser alcançada. Esses 

12% de áreas protegidas no mundo incluem diversas regiões de baixa diversidade, 

como a calota de gelo da Groelândia, e áreas protegidas que foram oficialmente 

criadas, mas não implementadas (TERBORGH; SCHAIK, 2002). 

Logo após a criação da primeira área protegida do mundo, o Parque Nacional 

de Yellowstone, nos Estados Unidos, em 1872, diversos países copiaram o modelo 

de sucesso da criação desse Parque, que desalojou as populações humanas 

presentes na área. No Brasil, apenas em 1937 foi instituída a primeira área de 

proteção, o Parque Nacional de Itatiaia, localizado na divisa entre o Rio de Janeiro e 

Minas Gerais. 

 Como o Brasil não possuía legislação específica para tratar das áreas 

protegidas, o país concebeu em 1988 o Sistema Nacional de Unidades de 

Conservação (SNUC), que visa potencializar o papel das Unidades de Conservação 

de modo que sejam planejadas e administradas de forma integrada, assegurando que 

amostras significativas e ecologicamente viáveis das diferentes populações, habitats 

e ecossistemas estejam adequadamente representadas no território nacional e nas 

águas jurisdicionais (MMA. 2015). O SNUC é gerido pelas três esferas de governo 

(federal, estadual e municipal) e composto por 12 categorias de Unidades de 

Conservação. 

De acordo com a lei Nº 9.985, de 18 de julho de 2000, que regulamenta o art. 

225, § 1º. incisos I, II, III e VII da Constituição Federal, e institui o SNUC de 

Conservação da Natureza e dá outras providências, as principais definições são: 

- Unidade de conservação: espaço territorial e seus recursos ambientais, 
incluindo as águas jurisdicionais, com características naturais relevantes, 
legalmente instituído pelo Poder Público, com objetivos de conservação e 
limites definidos, sob regime especial de administração, ao qual se aplicam 
garantias adequadas de proteção; 
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Art. 7º As unidades de conservação integrantes do SNUC dividem-se em dois 
grupos, com características específicas: 

- Proteção integral: manutenção dos ecossistemas livres de alterações 
causadas por interferência humana, admitido apenas o uso indireto dos seus 
atributos naturais; 

§ 1º O objetivo básico das Unidades de Proteção Integral é preservar a 
natureza, sendo admitido apenas o uso indireto dos seus recursos naturais, 
com exceção dos casos previstos nesta Lei. 

- Uso sustentável: exploração do ambiente de maneira a garantir a 
perenidade dos recursos ambientais renováveis e dos processos ecológicos, 
mantendo a biodiversidade e os demais atributos ecológicos, de forma 
socialmente justa e economicamente viável; 

§ 2º O objetivo básico das Unidades de Uso Sustentável é compatibilizar a 
conservação da natureza com o uso sustentável de parcela dos seus 
recursos naturais. 

 

Há ainda as subdivisões criadas para cada um dos dois tipos de Unidade de 

Conservação, sendo cinco de Proteção Integral (Estação Ecológica, Reserva 

Biológica, Parque Nacional, Monumento Natural e Refúgio de Vida Silvestre) e sete 

de Uso Sustentável (Área de Proteção Ambiental, Área de relevante interesse 

ecológico, Floresta Nacional, Reserva Extrativista, Reserva de Fauna, Reserva de 

Desenvolvimento Sustentável e Reserva Particular do Patrimônio Natural). 

 A Estação Ecológica tem como objetivo a preservação da natureza e a 

realização de pesquisas científicas, enquanto na Reserva Biológica objetiva-se a 

preservação integral da biota e demais atributos naturais existentes em seus limites. 

O Parque Nacional tem como objetivo básico a preservação de ecossistemas naturais 

de grande relevância ecológica e beleza cênica, possibilitando a realização de 

pesquisas científicas e o desenvolvimento de atividades de educação e interpretação 

ambiental, de recreação em contato com a natureza e de turismo ecológico. O 

Monumento Natural tem como objetivo preservar sítios naturais raros, singulares ou 

de grande beleza cênica, podendo ser constituído por áreas particulares. O Refúgio 

de Vida Silvestre, que tem como objetivo proteger ambientes naturais onde se 

asseguram condições para a existência ou reprodução de espécies ou comunidades 

da flora local e da fauna residente ou migratória (BRASIL, 2000). 

Em todas essas Unidades é proibida a visitação pública, exceto quando o 

objetivo é educacional; além disso, a realização de pesquisa científica depende de 

autorização prévia do órgão competente pela administração da Unidade e está sujeita 
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às condições e restrições por este estabelecido. Há ainda a ressalva de que estas 

Unidades são de posse e domínios públicos, e as áreas particulares incluídas em seus 

limites devem ser desapropriadas (BRASIL, 2000). 

Dentre as Unidades do tipo Uso Sustentável estão a Área de Proteção 

Ambiental (APA), em geral extensa, com certo grau de ocupação humana, dotada de 

atributos abióticos, bióticos, estéticos ou culturais especialmente importantes para a 

qualidade de vida e bem estar das populações humanas. A Área de Relevante 

Interesse Ecológico em geral tem pequena extensão, com pouca ou nenhuma 

ocupação humana, e características naturais extraordinárias ou abriga exemplares 

raros da biota regional. A Floresta Nacional foca em métodos para exploração 

sustentável de florestas nativas (BRASIL, 2000). 

A Reserva Extrativista é uma área utilizada por populações tradicionais, cuja 

subsistência baseia-se no extrativismo e, complementarmente, na agricultura de 

subsistência e na criação de animais de pequeno porte. A Reserva de Fauna é uma 

área com populações animais de espécies nativas, terrestres e aquáticas, residentes 

ou migratórias, adequadas para estudos técnico-científicos sobre o manejo econômico 

sustentável de recursos faunísticos. A Reserva de Desenvolvimento Sustentável é 

uma área natural que abriga populações tradicionais, cuja existência baseia-se em 

sistemas sustentáveis de exploração dos recursos naturais, adaptados às condições 

ecológicas locais e que desempenham um papel fundamental na proteção da natureza 

e na manutenção da diversidade biológica. A Reserva Particular do Patrimônio Natural 

(RPPN) é uma área privada criada por iniciativa do proprietário com o objetivo de 

conservar a diversidade biológica. 

Em geral, essas Unidades são constituídas por terras públicas e/ou privadas, e 

cada uma possui regulamento próprio específico quanto ao desalojamento de 

populações que ali residam e sobre visitação pública (BRASIL, 2000). Segundo o 

levantamento realizado por BENSUSAN (2006), o Brasil contava em 2006 com 

101.474,971 hectares de sua superfície coberta por Unidades de Conservação. 

Apesar de serem utilizadas como principal instrumento para assegurar a 

conservação da biodiversidade no planeta, as áreas de proteção não podem garantir 

que tal perda seja evitada, pois os processos que geram e mantem essa diversidade 

ocorrem numa escala que transcende as dimensões usuais dessas áreas; isto é, 

enquanto não houver estratégias complementares, além dos limites das áreas 
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protegidas, a conservação dentro dessas áreas estará ameaçada (BENSUSAN, 

2006). 

 A questão fundiária ainda é o maior obstáculo para o manejo adequado das 

áreas protegidas do Brasil. Em muitas unidades do tipo Proteção Integral, por 

exemplo, existem comunidades que residem no local, e que por falta de recursos e 

entraves com o governo, nunca foram desalojadas. Infelizmente, a ocupação humana 

gera a dilapidação dos recursos naturais nessas áreas, por meio da pesca predatória, 

caça, extração mineral e vegetal, agricultura e pecuária. A situação se agrava ainda 

mais nas áreas do tipo Uso Sustentável, em que é permitida a habitação humana. 

Entretanto, a utilização dos recursos naturais disponíveis nessas áreas nem sempre 

é realizada de forma adequada.  

 As áreas protegidas possuem fundamental importância pelas funções que 

desempenham (p. ex. regulação climática, proteção das bacias hidrográficas, 

produção de alimentos, habitat de espécies silvestres, funções científicas e 

educativas, habitat de plantas medicinais, habitação de povos indígenas, recreação e 

turismo, entre outras), satisfazendo diversas necessidades sociais, econômicas e 

políticas da sociedade como um todo. 

 

 

2.5 UNIDADES DE CONSERVAÇÃO DA MATA ATLÂNTICA NO BRASIL 

 

O Brasil ocupa um lugar de destaque entre os países com maior diversidade 

biológica e a Mata Atlântica abriga grande parte dessa biodiversidade (RUSSO, 2009). 

No entanto, a ocupação desordenada nessas áreas costeiras ao longo dos anos 

provocou a depleção de muitos recursos naturais, tornando a Mata Atlântica um dos 

domínios mais importantes e ameaçados do mundo (MYERS et al., 2000). 

 A Floresta Atlântica foi devastada por ação da retirada de madeira, lenha, 

carvão vegetal, pela agricultura, pecuária e construção de cidades, e os 

remanescentes de floresta ainda encontram-se sob forte pressão antrópica 

(MORELLATO; HADDAD, 2000). Entretanto, a rede de conservação que engloba 

essas áreas é insuficiente para apoiar a sobrevivência em longo prazo dessa rica e 

ameaçada Floresta Tropical (RIBEIRO et al., 2009). 

  Embora o número de Unidades de Conservação do domínio Mata Atlântica 

esteja entre os mais altos do País, essas áreas de proteção são pequenas e situadas 
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em locais com alta especulação imobiliária, o que consequentemente dificulta a 

manutenção das espécies abrigadas nesses locais, e diminui a resistência às 

crescentes pressões do desenvolvimento (PINTO; BRITO, 2005). A Floresta Atlântica 

situada na região Nordeste, por exemplo, é um grande centro de endemismo da 

América do Sul e abriga várias das espécies de distribuição restrita, muitas das quais 

passaram à condição de possível extinção por conta da pressão antrópica exercida 

nessas áreas. Dessa forma, se as Unidades de Conservação obtivessem incentivos 

governamentais de âmbito local, regional e nacional no que diz respeito ao apoio à 

conservação integral, haveria uma mudança nesse cenário (PINTO; BRITO, 2005). 

 Uma saída apontada por Dias et al. (1990) para conservar o que ainda resta da 

Floresta Atlântica é a criação de áreas de proteção de grande a médio porte. 

Entretanto, a maioria das áreas selecionadas para proteção não passa de pequenos 

fragmentos (<500 ha), os quais, não são capazes, por exemplo, de sustentar uma 

população de grandes vertebrados frugívoros, importantes na dispersão de sementes, 

e assim manter os processos biológicos fundamentais (CARDOSO DA SILVA; 

TABARELLI, 2000). 

 Se somadas, as Unidades de Conservação do domínio Mata Atlântica 

contribuem para a proteção de cerca de 1% dessas áreas (GUIMARÃES, 2005). 

Todavia, aos poucos o Brasil tenta mudar esse cenário criando legislações. Como 

exemplo, inclui a categoria de Reserva Particular do Patrimônio Público – RPPN na 

lei que institui o SNUC (Sistema Nacional de Unidades de Conservação), a RPPN 

corresponde a um tipo de área de preservação de posse e domínio privado, gravada 

com perpetuidade, que objetiva conservar a diversidade biológica (Decreto Nº 5.746, 

de 5 de abril de 2006), e pode auxiliar na proteção como um todo desse ambiente 

florestal tão relevante. Iniciativas de conservar terras privadas devem ser 

consideradas também como importantes estratégias de proteção da biodiversidade 

nacional (KENNEDY et al, 2003). Países como o Brasil enfrentam dificuldades para 

financiar serviços básicos, como saúde e educação, e a conservação in situ das 

espécies se torna uma responsabilidade menos imediata (MESQUITA; COLE; LEITE, 

2006). 

 Ainda que o Brasil tenha criado um número considerável de áreas protegidas, 

permanecem os desafios, não só no que diz respeito à administração e manejo das 

Unidades de Conservação, mas também na proteção dessas áreas, visto que o País 

continua acelerando seus ambiciosos programas de desenvolvimento de energia, 
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infraestrutura e agricultura (RYLANDS; BRANDON, 2005). Espera-se uma atuação de 

maneira planejada, proativa e integrada entre os setores públicos e privado, em 

convênio com as organizações ambientalistas, para obtenção de maior eficácia nas 

ações, e otimização no aproveitamento dos recursos humanos, financeiros e 

tecnológicos disponíveis, a fim de se preservar esse hotspot de biodiversidade 

(GUIMARÃES, 2005). 

 

 

2.6 FUNGOS MICORRÍZICOS ARBUSCULARES  

 

Há mais de um século, o termo micorriza (do grego ‘mykes’ = fungo e ‘rhiza’ = 

raiz) foi apresentado à comunidade científica pelo pesquisador alemão Albert Frank. 

Trata-se de uma associação simbiótica mutualística formada pela maioria das plantas 

terrestres juntamente com alguns grupos de fungos. Nessa interação, apesar do fungo 

restringir sua presença apenas à raiz da planta, os resultados da associação podem 

ser percebidos em todo o vegetal (SMITH; READ, 2008).  

 São reconhecidos atualmente sete tipos de micorriza: arbuscular, arbutóide, 

ectomicorriza, ectendomicorriza, ericóide, monotropóide e orquidóide. Dentre estes, 

alguns tipos são muito específicos, sendo encontrados apenas em algumas famílias 

de plantas terrestres. Outros como as arbusculares são de ocorrência generalizada e 

distribuição em todo o globo (cosmopolitas), sendo consideradas determinantes para 

a colonização vegetal e fertilidade dos solos dos mais diversos ecossistemas mundiais 

(BONFANTE; GENRE, 2010; JEFFRIES; GIANINAZZI; PEROTTO, 2003).  

 Os Fungos Micorrízicos Arbusculares (FMA), que formam as micorrizas 

arbusculares, são qualificados como fósseis vivos, devido à idade, estilo de vida e 

genética, que permanecem inalterados por mais de 400 milhões de anos (PARNISKE, 

2008). Na era Paleozóica, uma forte pressão de seleção propiciou condições para que 

as plantas basais estabelecessem associação com os FMA, e a partir desse 

acontecimento essas plantas foram capazes de colonizar o ambiente terrestre, fato 

que subsequentemente mudou toda a ecologia e o clima do planeta (HUMPHREYS 

et al., 2010). Dessa forma a micorrização é considerada a condição basal para a 

maioria das plantas vasculares, sendo dominante na maioria das ordens e classes 

vegetais até hoje (BRUNDRETT, 2009). 
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 Os FMA estão classificados em um filo próprio, Glomeromycota, dividido em: 

três classes, cinco ordens, 15 famílias, 38 gêneros (Tabela 2) e 288 espécies (ÖPIK; 

DAVISON, 2016). Apenas representantes do gênero Geosiphon não realizam a 

simbiose micorrízica. Comparado ao início das descobertas taxonômicas, os avanços 

morfológicos e moleculares a partir da década de 1990 foram inestimáveis visto que 

apenas 149 espécies e cinco gêneros eram reconhecidos há 25 anos (SCHENCK; 

PÉREZ, 1990). 

 

Tabela 2 – Classificação atual do Filo Glomeromycota 
Classes Ordens Famílias Gêneros 

Paraglomeromycetes Paraglomerales Paraglomeraceae Paraglomus 

Archaeosporomycetes Archaeosporales 

Archaeosporaceae Archaeospora 
Intraspora 

 Paleospora 

Geosiphonaceae Geosiphon 

Ambisporaceae Ambispora 

Glomeromycetes 

Glomerales 

 
Glomeraceae 

Glomus 
Septoglomus 
Funneliformis 
Simiglomus 
Kamienskia 
Sclerocystis 
Rhizoglomus 

Dominikia 

Entrophosporaceae 
(=Claroideoglomeraceae) 

Albahypha 
Entrophospora 

Claroideoglomus 
Viscospora 

Gigasporales 

Racocetraceae 
Racocetra 
Cetraspora 

Dentiscutataceae 
Fuscutata 
Quatunica 

Dentiscutata 

Intraornatosporaceae 
Paradentiscutata 
Intraornatospora 

Gigasporaceae Gigaspora 

Scutellosporaceae 
Scutellospora 

Orbispora 
Bulbospora 

Diversisporales 

Pacisporaceae Pacispora 

Sacculosporaceae Sacculospora 

Acaulosporaceae 
Acaulospora 
Kuklospora 

Diversisporaceae 

Redeckera 
Diversispora 

Otospora 
Tricispora 

Corymbiglomus 

3 5 15 38 

Fonte: OEHL et al, 2011 e 2014. 
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A pesquisa mais recente abrangendo as espécies vegetais colonizadas por 

FMA demonstrava que das 336 famílias botânicas estudadas, 74% formam a simbiose 

(BRUNDRETT, 2009). E por não haver especificidade, normalmente uma espécie de 

FMA pode colonizar as raízes de várias plantas hospedeiras ao mesmo tempo, entre 

Angiospermas, Gimnospermas e Pteridófitas. 

 Sob o ponto de vista do estudo fisiológico e ontogenético da interação, é 

possível quantificar e qualificar a associação fungo-planta. Entretanto, sob a ótica 

ecológica, é praticamente inviável, pois a maioria das raízes é colonizada por vários 

fungos, e estes não são hospedeiro-específico a priori e colonizam várias plantas ao 

mesmo tempo. Dessa forma, as plantas geralmente são interligadas por redes de hifas 

dos FMA, denominadas WWW (wood-wide web) (SIMARD et al., 2012).  

O mecanismo da associação consiste na planta prover componentes 

carbonados simples, como os açúcares, e em troca o FMA fornece nutrientes como 

fósforo e nitrogênio para a planta (BRADFORD, 2014; VAN DER HEIJDEN et al., 

2015a). Geralmente o FMA recebe até 30% dos fotossintatos provenientes de seus 

hospedeiros (DRIGO et al., 2010).  Com o açúcar como cobustível, o fungo consegue 

facilmente mover-se da planta para o solo, formando uma rede radicular estendida, 

aumentando a superfície para a absorção de nutrientes (BRADFORD, 2014). 

 O desenvolvimento da simbiose resulta na formação de estruturas fúngicas nas 

porções inter e intracelular do tecido cortical, como as hifas, que são usualmente 

asseptadas ou cenocíticas, e possuem centenas de núcleos no mesmo citoplasma 

(Figura 3) (PARNISKE, 2008). A mais importante estrutura da associação é o 

arbúsculo (do latim ‘arbusculum’, que significa arbusto ou pequena árvore), que 

constitui o sítio de troca dos nutrientes entre a planta e o fungo e fica localizado no 

interior da célula vegetal, circundado pela membrana periarbuscular, derivada da 

célula vegetal (OLDROYD, 2013; PARNISKE, 2008). Também são formadas outras 

estruturas no interior do córtex, as vesículas, que apresentam forma em geral globosa 

que aparentemente têm a função de armazenamento. No exterior das raízes, também 

são formadas, exclusivamente por representantes da ordem Gigasporales, estruturas 

especiais denominadas células auxiliares, cuja função ainda não está totalmente 

esclarecida, mas acredita-se que seja similar à das vesículas (SMITH; READ, 2008). 
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Figura 3 – Estruturas das raíz e estruturas formadas na associacão entre FMA e 
plantas superiores. 

 

Fonte: CAMPBELL; REECE (2008) 

 

 Os FMA são hipógeos e produzem esporos assexuais no solo ou no interior 

das raízes. Em geral esses esporos são unicelulares e multinucleados, globosos a 

subglobosos, variando de hialino a marrom, tipicamente maiores que 50 µm, e 

podendo chegar a 1 mm em algumas espécies (EGAN; LI; KLIRONOMOS, 2014). No 

solo, podem ser encontrados em grande abundância, chegando a centenas por grama 

de solo. A dispersão dos FMA pode ocorrer em faixas intermediárias de distância (<2 

km) pelo vento e/ou animais (invertebrados, como colêmbolas e minhocas), e por 

hifas, com abrangência menor (<10 m) (EGAN; LI; KLIRONOMOS, 2014; KIVLIN; 

HAWKES; TRESEDER, 2011). Ambas as formas podem restringir espacialmente a 

dispersão de FMA, entretanto, a recente intervenção humana, com a introdução de 

mudas e solos inoculados no ambiente, resulta em uma dispersão em grande escala 

(KIVLIN; HAWKES; TRESEDER, 2011). 

 Mesmo que algumas espécies de FMA sejam consideradas cosmopolitas, 

ainda encontram dificuldades de dispersão em relação à escala local, porque a 

presença de um táxon em determinada região não significa necessariamente que 

todos os táxons de FMA estejam igualmente representados em todos os ecossistemas 

(ZOBEL; ÖPIK, 2014). Dessa forma, a resposta para o sucesso da colonização irá 

depender do contexto ecológico, como por exemplo a proximidade de fontes de 

propágulos, a disponibilidade dos vetores de dispersão e o nível de dependência 

micorrízica do hospedeiro (CAVALCANTE et al., 2001; ZOBEL; ÖPIK, 2014). 
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 Uma vez dispersos, os esporos e os demais propágulos produzidos pelos FMA 

atuam na tentativa de colonizar as plantas. A estratégia de colonização adotada irá 

diferir consideravelmente e essa variação é associada à posição taxonômica da 

espécie em questão (HART; READER, 2002). Isolados da família Glomaceae lato 

sensu (=Glomeraceae) colonizam as raízes mais rapidamente quando comparados a 

representantes de Acaulosporaceae e de Gigasporaceae lato sensu. Os isolados de 

Glomaceae lato sensu (=Glomeraceae) apresentam alta colonização radicular e baixa 

colonização do solo, pois a extensa rede micelial é formada prioritariamente dentro 

das raízes. Isolados de Gigasporaceae lato sensu demonstram comportamento 

oposto, pois entram em contato com a raiz mais lentamente, e estabelecem uma 

extensa rede micelial no solo. Os isolados de Acaulosporaceae apresentam menores 

taxas de colonização radicular e do solo, pois o contato com a raiz e a produção de 

estruturas é mais lento quando comparada a de representantes das demais famílias 

(HART; READER, 2002). 

 A simbiose micorrízica é uma das chaves para a produtividade e diversidade 

de ecossistemas naturais, sendo raro encontrar uma situação em que os FMA não 

sejam significativamente valiosos ecologicamente (JEFFRIES; GIANINAZZI; 

PEROTTO, 2003). Entretanto, a perturbação ambiental pode trazer sérias 

consequências, visto que a perda de propágulos pode impulsionar a diminuição da 

produtividade vegetal, reduzindo assim a fertilidade do solo, e dessa forma a 

estabilidade dos ecossistemas (JEFFRIES; GIANINAZZI; PEROTTO, 2003). Assim, 

visando entender de forma mais ampla o comportamento e o padrão de distribuição 

dos FMA, estudiosos tentam inferir sobre teorias que possam explicá-lo. Apesar da 

resposta desses micro-organismos estar recebendo pouca atenção,os FMA podem 

auxiliar na capacidade de prever o funcionamento ecossistêmico (BLANKINSHIP; 

NIKLAUS; HUNGATE, 2011; COTTON et al., 2015). 

 Em geral, comunidades ecológicas são moldadas por fatores determinísticos 

(teoria de nicho) e estocásticos (teoria neutra). O conhecimento dos padrões espacial 

e temporal é essencial para entender o que molda os processos ecológicos e 

evolucionários das comunidades. Um estudo utilizando sequências de DNA de fungos 

micorrízicos provenientes de bancos de dados mundiais revelou que a variabilidade 

espacial e temporal das comunidades foi superior em solos superficiais quando 

comparados a solos de profundidades maiores, sugerindo que maior heterogeneidade 

ambiental impulsiona a variação das comunidades em pequenas escalas. Tal ponto 
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enfatiza a importância tanto da diferenciação de nicho quanto do filtro ambiental na 

manutenção das diversas comunidades de fungos (BAHRAM; PEAY; TEDERSOO, 

2015; LEIBOLD et al., 2004). 

 Há dezesseis anos, HART; READER; KLIRONOMOS (2001) trouxeram da 

ecologia as hipóteses ‘driver’ e ‘passenger’ na tentativa de descrever duas maneiras 

gerais de comportamento envolvendo os parceiros fúngicos e vegetais. De acordo 

com a hipótese ‘driver’, as interações das comunidades de FMA são responsáveis por 

modelar as comunidades vegetais locais, por meio de vários processos, a exemplo do 

impacto que um táxon específico de FMA pode causar no desenvolvimento vegetal. A 

hipótese ‘passenger’ defende que a comunidade existente de plantas modela a 

composição da comunidade local de FMA, por meio de processos como a distribuição 

diferencial de carboidratos para os diferentes grupos de FMA. As duas hipóteses não 

apenas tentam descrever a covariação nas comunidades de FMA e plantas, mas 

também comentam quais mecanismos seriam responsáveis por moldar os dois. 

Entretanto, ambas as hipóteses levam em consideração apenas dois parâmetros: as 

comunidades de plantas e de FMA. Na tentativa de complementar o raciocínio sobre 

quais fatores modularam as comunidades fúngica e vegetal. ZOBEL; ÖPIK (2014) 

adicionaram a hipótese de ‘Habitat’, a qual postula que ambas as comunidades são 

moldadas por mudanças das condições abióticas locais e a hipótese de 

‘independência’, que seria a hipótese nula para todas as três hipóteses de trabalho, a 

qual propõe que as comunidades de FMA e planta são independentes. Após investigar 

os pressupostos e quais evidências as apoiam, esses autores sugerem que a 

dinâmica das comunidades de FMA e vegetal na sucessão primária pode ser 

explicada pela hipótese de ‘passenger’ e durante a sucessão secundária, incluindo as 

mudanças no uso do solo, pode ser explicada pela hipótese ‘driver’. Num ambiente 

sucessional estável, onde supostamente todas as possíveis espécies fungicas e 

vegetais já estariam presentes, essas atenderiam a hipótese de‘habitat’, enquanto que 

a hipótese de ‘independência’ explicaria os padrões globais de distribuição de plantas 

e comunidades de FMA. Ainda assim essas sugestões são meramente experimentais, 

e mais evidências e estudos descritivos são necessários para validar tais hipóteses 

(ZOBEL; ÖPIK, 2014). 

De modo a entender de forma geral o comportamento dos FMA em diferentes 

esferas geográficas, inferir sobre os padrões biogeográficos e quais os seus “drivers” 

pode fornecer insights sobre os processos que regem a montagem dessas 
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comunidades simbióticas, e, finalmente, como os FMA podem afetar o crescimento e 

a reprodução dos hospedeiros (ROESCH et al., 2007; VAN DER HEIJDEN; 

BARDGETT; VAN STRAALEN, 2008). Amplamente estudados e comprovados, os 

padrões locais das comunidades de fungos MA são em grande parte moldados por 

condições ambientais, em vez de por limitação de dispersão (LEKBERG et al., 2011). 

Esses fatores locais podem ser, por exemplo, o estresse hídrico (AL-KARAKI et al. 

2004) e salino (EVELIN et al. 2009), presença de metais pesados (HILDEBRANDT; 

REGVAR; BOTHE, 2007) e patógenos presentes no solo (SIKES, 2010).  

Em nível regional, a composição das comunidades de FMA aparenta ser 

resultado dos filtros ambientais impostos, como consequência dos efeitos cumulativos 

de processos estocásticos e determinísticos locais, mais do que limitação de 

dispersão (VÁLYI et al., 2016). Numa amostragem em escala regional no sul da 

Califórnia-EUA utilizando a técnica de sequenciamento 454, KIVLIN et al. (2014) 

testaram a dispersão pelo ar dos FMA e compararam com a comunidade presente no 

solo, sendo capazes de mensurar a importância da limitação de dispersão versus filtro 

ambiental como mecanismos estruturadores das comunidades de FMA. Os autores 

não encontraram nenhuma evidência de que a maioria dos táxons de FMA presentes 

no ar apresentam dispersão limitada sobre a escala da paisagem. No geral, sugerem 

que as comunidades de FMA são moldadas através de uma combinação de filtros 

ambientais determinísticos e estocásticos ou processos neutros.  

Em estudo também em nível regional, desta vez na Irlanda do Norte e utilizando 

a técnica de T-RFLP (Terminal restriction fragment length polymorphism), HAZARD et 

al. (2013) acessaram comunidades de FMA em raízes de Trifolium repens e Lolium 

perenne sob diferentes usos e tipos de solo. A distribuição dos FMA foi moldada pelo 

ambiente local, sendo a composição da comunidade influenciada por variáveis 

abióticas (pH, precipitação e tipo de solo), e não pelo uso do solo ou a distância 

geográfica. 

Um resultado controverso foi encontrado por MOORA et al. (2014), que 

coletaram amostras ao longo da Estônia em locais sob diferentes tipos de habitat e 

intensidades de uso do solo e avaliaram as amostras pelo sequenciamento 454. 

Dentro de ambos os habitats, abertos e florestais, o uso intensivo da terra influenciou 

significativamente a composição das comunidades de FMA. Apesar do trabalho 

abordar mais profundamente diferenças na estrutura filogenética e grupos funcionais 

de FMA, os autores também afirmam que há variação significativa na diversidade e 
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composição taxonômica dos FMA sob diferentes regimes de uso da terra, em ambos 

os habitats. 

Grande parte das alterações de parâmetros bióticos e abióticos é regida pela 

atividade humana, cuja intensidade pode influenciar interações mutualísticas, como a 

micorriza, de diversas maneiras. A ação antrópica inclui a fragmentação de habitat, 

alteração de uso do solo e mudanças climáticas, que podem causar alterações 

temporais. Como resultado, a rede micorrízica geralmente é afetada negativamente 

devido aos frequentes distúrbios causados ao solo e ausência do hospedeiro vegetal, 

e tal impacto pode conferir severas consequências para o funcionamento 

ecossistêmico (TRAVESET; RICHARDSON, 2014; VAN DER HEIJDEN et al., 2015a). 

E finalmente em nível global, os poucos estudos que abordam meta-análises, 

e avaliaram sequências de DNA publicadas, sugerem que distância geográfica, zonas 

climáticas, habitat, composição das comunidades vegetais, temperatura e umidade do 

solo têm papel decisivo nos padrões de distribuição das comunidades de FMA. 

KIVLIN; HAWKES; TRESEDER (2011), baseados em 111 estudos publicados 

testaram as relações entre composição das comunidades de FMA e geografia, 

condições ambientais e biomas (plantas). Distância geográfica, temperatura e 

umidade do solo, e tipo de comunidade de plantas foram significativamente 

relacionados com a estrutura das comunidades de FMA, mas explicaram apenas uma 

pequena quantidade da variância observada. Como as espécies de FMA tenderam a 

se agrupar filogeneticamente dentro dos locais, sugere-se que o filtro de habitat ou 

limitação de dispersão são mecanismos estruturadores dessas comunidades 

fúngicas. ÖPIK et al. (2013) coletaram 25 amostras ao redor do mundo, na rizosfera 

de 96 espécies vegetais diferentes e acessaram sequências utilizando as técnicas 

Sanger e sequenciamento 454. A ordenação revelou diferenças nas comunidades de 

fungos MA entre diferentes continentes e zonas climáticas, o que sugere que tanto a 

história biogeográfica quanto as condições ambientais são mecanismos 

estruturadores da variação mundial dessas comunidades. Mais recentemente, 

DAVISON et al.(2015), baseados somente na amostragem de 67 plots distribuídos ao 

redor do mundo, concluiram que os padrões biogeográficos e filogenéticos 

observados são consistentes com baixo endemismo, e sugerem que a biogeografia 

dos FMA é largamente determinada pelas condições ambientais locais. 

 No âmbito dos serviços ecossistêmicos, muitos trabalhos já comprovaram a 

eficiência da associação micorrízica arbuscular. Essa simbiose é a mais importante 
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envolvendo micro-organismos e plantas. Em condições limitantes de P, os FMA 

influenciam o crescimento,a produtividade e a diversidade vegetal, pois conectam as 

plantas por meio da rede micelial permitindo assim a circulação de recursos entre as 

que coexistem naquele habitat. Dado que a maioria das plantas terrestres forma pelo 

menos uma das associações micorrízicas, movendo certa quantidade de recursos, é 

provável que o papel da simbiose na ciclagem de nutrientes seja altamente 

significativo (DRIGO et al., 2010).  

Adicionalmente, os FMA atuam diretamente na captura de nutrientes e relação 

hídrica, e nos ciclos biogeoquímicos (ciclos do C, N e P), melhorando assim a 

qualidade do solo e afetando de forma direta as múltiplas funções e processos 

ecossistêmicos (JEFFRIES; GIANINAZZI; PEROTTO, 2003; VAN DER HEIJDEN et 

al., 2015b). No ciclo do C, participam ativamente da fixação do C através da glomalina, 

uma glicoproteína pouco solúvel presente na parede celular de hifas e esporos de 

FMA, que possui propriedades cimentante e imunorreativa (WRIGHT; UPADHYAYA, 

1998). No estágio da senescência, a glomalina é incorporada ao solo, onde representa 

de 3-5% do C e N totais do solo (RILLIG et al., 2001). Em estudos realizados em solos 

de florestas tropicais foi estimado que a permanência da glomalina no solo varia de 6 

a 42 anos (RILLIG et al., 2001), e que sua decomposição dependedas condições 

ambientais, tais como a disponibilidade de nutrientes no solo, que pode influenciar na 

atividade microbiana, e o conteúdo de argila, que pode proporcionar proteção física 

(TRESEDER; TURNER, 2007). 

 Em relação ao N e P, os FMA podem prover quantidades significativas para 

seus hospedeiros em ambientes naturais, especialmente naqueles com baixa 

disponibilidade desses nutrientes (VAN DER HEIJDEN et al., 2015a). Em 

levantamento que levou em consideração indivíduos e comunidades de plantas, VAN 

DER HEIJDEN et al. (2015a) demonstraram que os FMA podem contribuir em mais 

de 90% na captura do P. Em relação ao N, os FMA são capazes de imobilizar 

significativas quantidades em seu micélio; entretanto, a contribuição é menos 

pronunciada, e de acordo com esses autores, tal aporte depende de fatores como a 

disponibilidade de água no solo, pH e tipo do solo. Os FMA também podem contribuir 

para a captura do N para as leguminosas juntamente com as bactérias fixadoras de 

nitrogênio, num sistema funcional chamado tripartite. Enquanto muitos estudos 

destacam o auxílio da simbiose na absorção de nutrientes, relativamente poucos 

abordam que os FMA também são capazes de reduzir a perda de nutrientes, pois uma 
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vez absorvidos eficientemente, os riscos de perda por meio de lixiviação ou 

desnitrificação são reduzidos (VAN DER HEIJDEN, 2010). 

 Em meio a todos esses benefícios e serviços ecossistêmicos, os FMA se 

mostram importantes componentes da biota do solo. Assim, novas técnicas, como as 

moleculares, vêm sendo aplicadas nos estudos referentes aos FMA no intuito de se 

obter resultados mais precisos e amplos. 

 

 

2.7 FERRAMENTAS MOLECULARES APLICADAS AO ESTUDO DOS FMA 

 

Atualmente, cerca de 280 espécies estão inseridas no filo Glomeromycota 

(OEHL et al., 2011a, 2015), sendo a maioria das descrições baseadas apenas na 

morfologia e ontogenia dos glomerosporos. Apenas fatores como cor, forma, tamanho 

do esporo, detalhes das camadas de paredes e ornamentação eram levados em 

consideração na identificação em nível específico. Entretanto, variações fenotípicas, 

más condições dos glomerosporos provenientes do campo e dimorfismo de 

determinadas espécies podem comprometer a acurácia da identificação, além da 

demanda de tempo e longa experiência requerida de um taxonomista.  

 O estudo da ecologia fungo-planta, bem como a resolução taxonômica para os 

FMA tem sido revolucionado pela utilização de técnicas moleculares. Tais análises 

permitem a fácil e rápida detecção e identificação dos fungos, e são voltados também 

para a compreensão das comunidades de FMA (DICKIE, 2015; KOWALCHUK; DE 

SOUZA; VAN VEEN, 2002). A abordagem molecular tem revelado uma grande 

diversidade desconhecida, demonstrando que as espécies descritas provavelmente 

ocupam um pequeno espaço dentre as espécies existentes de FMA (ROSENDAHL, 

2008). 

 Estudos moleculares envolvendo o sequenciamento do gene do rDNA (DNA 

ribossomal) são de longe os mais comumente utilizados para identificação taxonômica 

e filogenética de micro-organismos por conterem regiões extremamente conservadas 

que permitem a construção de diversos iniciadores (LINDAHL et al., 2013). 

Geralmente as regiões sequenciadas são aquelas que compreendem o rDNA: a 

subunidade menor (Small Subunit- SSU rDNA: 16S/18S) e subunidade maior (Large 

Subunit- LSU rDNA: 23S/25S/28S), as quais são fragmentos justapostos e separados 

por regiões espaçadoras internas (Internal transcribed Spacers- ITS). A região ITS é 
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composta por dois espaços altamente variáveis, o ITS1 e ITS2, intercalados pelo 5.8S 

(LANFRANCO et al., 2001; LINDAHL et al., 2013). 

 Essas regiões mantêm-se os principais alvos de investigação dos FMA, sendo 

o SSU rDNA o mais usado para estudos ecológicos, enquanto o ITS e LSU rDNA são 

comumente empregados em estudos taxonômicos em Glomeromycota (ÖPIK et al., 

2014). Apesar de um único indivíduo desse filo possuir muitas sequências divergentes 

de rDNA (LINDAHL et al., 2013), a variação intraespecífica é muito baixa (SCHOCH 

et al., 2012), dificultando a avaliação tanto a partir da região mais conservada (LSU) 

como da região mais variável (ITS). Assim, a região LSU geralmente é mais 

apropriada para discriminar em nível específico no caso dos FMA, visto que a variação 

genética entre os isolados da mesma espécie é menor que a variabilidade entre 

espécies (JEFFRIES; GIANINAZZI; PEROTTO, 2003). Apesar da região ITS ter sido 

recentemente proposta como barcode para fungos (SCHOCH et al., 2012), no caso 

dos FMA é muito variável e por isso é mais confiável para tratar da filogenia de níveis 

taxonômicos mais elevados, como família e ordem. Assim, a região LSU fornece uma 

alternativa atraente, por apresentar-se mais conservada e viável de se calcular 

distâncias taxonômicas maiores (PORTER; GOLDING, 2012). Alguns estudos 

buscam o marcador ideal para distinguir espécies, e entre os candidatos, além dos 

descritos, estão a actina, beta-tubulina, fator de elongação 1 alfa (EF1-alpha), 

transportadores de fosfato e RNA polimerase subunidade II (RPB1 e RPB2) (ÖPIK et 

al., 2014). 

 As regiões ribossomais também oferecem desvantagens; uma delas é que em 

apenas um indivíduo pode apresentar uma grande variação genética, tornando a 

clonagem do material necessária. Além disso, após a clonagem proveniente dos 

produtos da PCR (reação em cadeia da polimerase) aspectos quantitativos são 

perdidos, e estes são essenciais para estudos que objetivam estimar preferências de 

hospedeiros e respostas a gradientes ambientais (ROSENDAHL, 2008). Outra 

desvantagem referente ao uso do rDNA é a variabilidade da região ITS, que pode por 

vezes apresentar diferentes sequências para a mesma espécie. 

 Até pouco tempo, para acessar tais genes era necessária a amplificação, 

clonagem e finalmente o sequenciamento da região de interesse. O sequenciamento 

tem como finalidade determinar a ordem das bases nitrogenadas do segmento 

amplificado. A maioria das técnicas moleculares empregadas baseia-se na utilização 

da técnica de PCR (ALGUACIL; ROLDÁN; TORRES, 2009), que tem permitido à 
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identificação de espécies de FMA dentro e fora das raízes, o acesso à variabilidade 

genética dentro de uma mesma espécie, bem como o melhoramento da percepção da 

relação filogenética entre as diferentes espécies (AVIO et al., 2009; STUKENBROCK; 

ROSENDAHL, 2005). A PCR consiste na amplificação in vitro das cópias de DNA que 

foram selecionadas por dois iniciadores específicos, os primers, sendo para isso 

exigido quantidades mínimas de DNA. Contudo, até hoje nenhum primer desenhado 

foi capaz de acessar toda a diversidade de rDNAs no filo Glomeromycota de forma 

homogênia para todas as espécies (ÖPIK et al., 2014). O marcador ideal para os 

estudos de comunidades fúngicas deve ter regiões e primers compartilhados por todos 

os fungos; comprimento adequado para amplificação e sequenciamento eficientes; 

ser capaz de detectar alta variação interespecífica, mas baixa intraespecífica; 

possibilitar o alinhamento de todos os fungos (LINDAHL et al., 2013). 

 Entre as técnicas moleculares mais utilizadas para analise de comunidades 

está o DGGE (denaturing gradient gel electrophoresis - electroforese em gel de 

gradiente desnaturante), que consiste na separação dos produtos provenientes da 

PCR de acordo com as suas sequências de pares de base, tendo as bases GC 

(Guanina-Citosina) menor velocidade de desnaturação e consequentemente maior 

mobilidade no gel de poliacrilamida. De acordo com a variação de sequências, é 

possível observar os perfis de rDNA, permitindo assim a identificação e detecção de 

micro-organismos, incluindo os FMA (DE SOUZA et al., 2004). A técnica de DGGE 

viabiliza a análise de várias amostras ambientais simultaneamente, sendo bastante 

utilizada para o monitoramento e compreensão de variações temporais e espaciais de 

comunidades microbianas (KOWALCHUK; DE SOUZA; VAN VEEN, 2002; MUYZER; 

DE WAAL; UITTERLINDEN, 1993). Contudo, a técnica também oferece 

desvantagens, como longo tempo para preparo do gel e uso de substâncias tóxicas 

(acrilamida e formamida) (GORZELAK; HAMBLETON; MASSICOTTE, 2012).  

 A técnica RFLP (restriction fragment length polymorphism - polimorfismo no 

comprimento de fragmentos de restrição) também é bastante utilizada. Consiste nos 

produtos amplificados via PCR serem marcados com fluorescência e digeridos com 

uma ou mais enzimas de restrição, o que cria fragmentos de diferentes tamanhos para 

cada sequência (GORZELAK; HAMBLETON; MASSICOTTE, 2012). Esta técnica tem 

sido aplicada ao estudo dos FMA com a finalidade de identificar os táxons em nível 

específico (MERGULHÃO et al., 2007). Entretanto, a técnica assume que cada perfil 
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gerado constitui um táxon, o que nem sempre ocorre, e isso pode superestimar a 

riqueza, sendo o contrário também possível (DICKIE; FITZJOHN, 2007).  

 Dentre as técnicas mais sofisticadas está o sequenciamento de nova geração 

(next generation sequencing - NGS), que é capaz de promover o sequenciamento de 

DNA em plataformas capazes de gerar informações sobre milhares de pares de base 

um uma única corrida em tempo real (RONAGHI; UHLÉN; NYRÉN, 1998). Dentre 

essas, o 454 (pirosequenciamento) funciona a partir de uma cascata de reações 

enzimáticas, e os resultados são expressos pelas luzes geradas, que correspondem 

ao número e sequência proporcional dos nucleotídeos (RONAGHI, 2001). É 

justamente nesse mecanismo onde reside a desvantagem da técnica, pois como a 

intensidade do sinal da fluorescência relaciona-se ao número de vezes que o 

nucleotídeo foi incorporado à sequência, torna-se imprecisa quando um único 

nucleotídeo é repetido três ou mais vezes (CARVALHO; SILVA, 2010).  

 Outra técnica de sequenciamento de nova geração que começa a ser aplicada 

nos estudos relacionados a ecologia dos FMA é a plataforma Illumina Hiseq e Miseq. 

A técnica consiste no sequenciamento por tecnologia de síntese. A biblioteca com 

adaptadores fixos é desnaturada em cadeias simples e acoplada a célula de fluxo do 

equipamento, seguida por amplificação em ponte para formar agrupamentos que 

contém os fragmentos de DNA clonal. Antes do sequenciamento ser iniciado, a 

biblioteca divide-se em fragmentos simples com auxílio enzimático e então quando 

cada um dos 4 dNTPs (ddATP, ddGTP, ddCTP, ddTTP) são adicionados e um 

terminador reversível marcado por fluorescência é visualizado, e em seguida clivado 

para permitir a incorporação da base seguinte (ILLUMINA, 2010; LIU et al., 2012). A 

plataforma Illumina de sequencimento é considerada totalmente viável e altamente 

promissora, considerando custos mais baixos por par de base e maior profundidade 

de sequenciamento, o que oferecendo caracterização mais detalhada das 

comunidades, e recuperação mais completa da riqueza (SCHMIDT et al., 2013). 

 Dessa forma os métodos moleculares se mostram uma excelente alternativa 

complementar aos métodos de identificação morfológica, uma vez que podem revelar 

mais profundamente um perfil ou um determinado padrão de distribuição das 

comunidades de FMA no interior das raízes ou no solo. A aplicação de ambos os 

métodos na caracterização das comunidades de FMA em áreas de Floresta tropical 

úmida poderá revelar uma diversidade ou mesmo padrões comportamentais 

desconhecidos dos FMA, visto que a grande maioria dos trabalhos desenvolvidos 
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nesses ambientes aborda apenas técnicas morfológicas de identificação e/ou técnicas 

moleculares não tão avançadas, como veremos a seguir. 

 

2.8 FMA EM FLORESTAS TROPICAIS ÚMIDAS 

Para elucidar os fatores que levam à heterogeneidade ambiental, é necessário 

analisar os padrões de distribuição geográfica das espécies, bem como as barreiras 

que limitam sua ocorrência (STEHMANN et al., 2009). Isso se torna essencial quando 

se trata de ambientes ameaçados, como as Florestas Tropicais Úmidas, espaços que 

apresentam alta complexidade estrutural, aliada à diversidade de nichos e clima 

quente e úmido; esses ambientes constituem-se megapotências de táxons, muitos 

das quais ainda desconhecidos (SMITH, 1997). 

 Neste tópico serão abordados trabalhos sobre diversidade e/ou atividade de 

FMA identificados em ambientes de Floresta Tropical Úmida de todo o mundo, com 

exceção das dunas e restingas e outros ecossistemas associados. Foram levados em 

consideração apenas trabalhos publicados em revistas de circulação mundial. Ao 

todo, foram referidas 102 espécies de FMA, nos quatro continentes de ocorrência 

desse bioma (Tabela 3). Dentre essas, são mais abundantes as pertencentes aos 

gêneros Acaulospora (19 espécies) e Glomus (15), seguidas de Rhizoglomus (oito); 

Racocetra e Sclerocystis (seis cada); Gigaspora (cinco); Funneliformis, e 

Scutellospora (quatro cada); Ambispora, Claroideoglomus, Corymbiglomus, 

Dentiscutata e Paraglomus (três cada); Archaeospora, Cetraspora, Diversispora, 

Pacispora e Septoglomus (dois cada); Albahypha, Entrophospora, Fuscutata, 

Intraornatospora, Intraspora, Kuklospora, Orbispora, Quatunica, Simiglomus e 

Viscospora (uma espécie cada) (Tabela 3). Todas as classes e ordens de 

Glomeromycota foram registradas para a Floresta Úmida. Em relação ao número de 

espécies, cerca de 39% do total descrito mundialmente foi mencionado para o bioma.  

Com base nos dados da literatura, espécies como Acaulospora foveata, A. 

mellea, A. scrobiculata, A. spinosa, Claroideoglomus etunicatum, Funneliformis 

geosporus e Sclerocystis clavispora podem ser consideradas de ocorrência 

generalizada, e possivelmente possuem comportamento mais agressivo de 

colonização do ambiente. 
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Dentre os trabalhos realizados na América do Sul abordando os FMA, 

PEREIRA et al. (2014) verificaram que a conversão de Floresta Atlântica em 

Pernambuco/Brasil em áreas de plantio ocasiona a perda de algumas espécies de 

FMA, bem como a seleção de táxons comuns. Mais ao sudeste do Brasil, em São 

Paulo, BONFIM et al. (2013) verificaram que em área de Floresta Atlântica, apesar do 

número de glomerosporos ter sido maior na floresta secundária de cinco anos os 

valores de riqueza e diversidade foram superiores na Floresta primária. Ainda em São 

Paulo, na Ilha dos Eucaliptos, GOMES; TRUFEM (1998) pesquisando áreas de Mata 

Atlântica, transição e eucaliptos, observaram homogeneidade na distribuição dos 

FMA, tanto no que se refere ao tipo de vegetação quanto à sazonalidade.  

 No estado do Paraná/Brasil, CARRENHO; GOMES-DA-COSTA (2011) 

estudaram três remanescentes de Floresta Atlântica convertidos em parques públicos 

com diferentes graus de degradação, e concluíram que quanto mais antropizada a 

área, maior reflexo negativo no estabelecimento e na diversidade de FMA (H’ = 1,5). 

Em outros trabalhos neste mesmo Estado foi determinado o status micorrízico das 

plantas em áreas de Floresta Atlântica. No Parque Cinqüentenário, as porcentagens 

de colonização micorrízica variaram entre 76% e 99% (SANTOS; CARRENHO, 2011). 

Noutras áreas com pastagem, vegetação arbustiva, floresta secundária e floresta 

madura, ZANGARO et al. (2013) constataram que as plantas dos estágios primários 

de sucessão são mais susceptíveis à colonização micorrízica e manutenção de alta 

esporulação, e que essa produção está associada à época do ano com maior 

incidência de luz e temperatura, disponibilidade de água no solo e maior atividade 

metabólica das plantas.  

 Na Amazônia Brasileira, DE OLIVEIRA FREITAS et al. (2014) concluíram, 

estudando áreas de ‘floresta de terra firme’, que a textura do solo e a umidade são os 

fatores determinantes para moldar as comunidades de FMA, cujo índice de 

diversidade de Shannon (H’) variou de 2,4 a 2,7. Ainda na região amazônica, LEAL; 

SIQUEIRA; STÜRMER (2013) e STÜRMER; SIQUEIRA (2011) observaram que a 

conversão de áreas de florestas naturais em áreas agrícolas não afetava a riqueza, 

abundância e diversidade das comunidades de FMA. Mais ao sul do continente, 

CASTILLO et al. (2006) verificaram que em áreas de floresta primária, secundária e 

pastagens da Floresta Valdivian, localizada nos Andes Chilenos, a diversidade de 

FMA está intrinsicamente ligada à diversidade vegetal, e não aos atributos químicos 

do solo. 
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 Na América Central, em estudo realizado em Florestas úmidas da Costa Rica, 

LOVELOCK; ANDERSEN; MORTON (2003) observaram que a esporulação era mais 

abundante em solos com baixa fertilidade, e que a abundância relativa de espécies 

de Acaulospora foi relativamente menor, quando comparada às espécies de Glomus 

em locais com menor precipitação e maiores variações climáticas. Trabalhando em 

florestas e pastos na Nicarágua e na Costa Rica, PICONE (2000) observou que as 

curvas de riqueza não declinaram após a conversão da paisagem, mas que os 

esporos presentes nas áreas de pastagens eram menores (<300 µm) quando 

comparados aos de áreas de florestas, no período chuvoso. Na República do Panamá, 

MANGAN et al. (2004) acessaram as comunidades de FMA de diferentes fragmentos 

florestais próximas ao Lago Gatun, e sugeriram que estas não variaram em 

decorrência da fragmentação florestal. No México, GUADARRAMA; ÁLVAREZ-

SÁNCHEZ (1999) compararam a abundância e diversidade das comunidades de FMA 

entre florestas conservadas e antropizadas em Veracruz, e constataram que a 

comunidade fúngica não é afetada pelo distúrbio, mas é influenciada pela 

sazonalidade, com maiores valores de riqueza e número de esporos na estação seca. 

Em Florestas maduras que foram convertidas em áreas para plantiotambém no 

México, VIOLI et al. (2008) observaram que o melhor parâmetro para detectar 

distúrbios antrópicos foi a quantificação dos teores de glomalina imunorreativa.  

 Dentre os trabalhos relevantes desenvolvidos no continente africano, destaca-

se o de MUSOKO; LAST; MASON (1994), que avaliaram comunidades da FMA em 

florestas secundárias conservadas em Camarões, e observaram que apesar do 

número de glomerosporos ter variado entre as estações, os efeitos sazonais não 

foram pronunciados.  

 E finalmente, no continente asiático, ZHANG; GUO; LIU (2004) compararam a 

diversidade de FMA de áreas florestais e desflorestadas na região de Dujiangyan, na 

China e observaram que a área natural foi mais diversa quando comparada à 

antropizada (H’= 2,6 e H’= 2,1, respectivamente). Entretanto, os autores sugerem que 

houve pouco efeito do desmatamento sobre a diversidade de FMA, e que plantas 

herbáceas anuais desempenham papel importante na manutenção da diversidade 

desses fungos, aumentando a riqueza e densidade de glomerosporos em áreas 

desmatadas. Em outros dois trabalhos desenvolvidos no sudoeste da China, na 

mesma área, a floresta de Xishuangbanna. ZHAO et al. (2001) e ZHAO; WANG; 

YANG (2003) analisaram o status micorrízico de 112 espécies vegetais e apenas 56% 
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formavam a simbiose; os autores atribuíram as baixas taxas de colonização à não 

especificidade dos hospedeiros.  

 Como o presente estudo pretendeu-se ampliar o conhecimento sobre a 

ocorrência, diversidade e dinâmica dos FMA em áreas naturais do Nordeste no Brasil 

pertencentes ao bioma Floresta Tropical Úmida, utilizando técnicas morfológicas e 

moleculares avançadas. A geração de dados sobre áreas pouco ou nunca exploradas 

possibilita a expansão do conhecimento sobre este importante grupo de fungos e os 

dados gerados pode servir como recurso para as políticas públicas na gestão dessas 

áreas naturais ameaçadas, ajudando a definir estratégias de manejo, levando em 

consideração o papel fundamental dos FMA na manutenção dos ecossistemas 

terrestres. 
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Tabela 3 – Espécies de Fungos Micorrízicos Arbusculares em Florestas Tropicais do mundo 

Espécies de FMA 
América do Sul Africa América Central Asia 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14* 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 

Acaulosporaceae                           

Acaulospora alpina - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - 

A. bireticulata  - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - - - x - 

A. colliculosa - - - x x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

A. colossica - - - - - - - - x - - x - - - - - - - - - - - x - - 

A. delicata - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - - - x - - 

A. denticulata - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x x - 

A. dilatata - - - - - - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - 

A. elegans - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - - - - x - - 

A.excavata - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

A. foveata x x - - - x x x - x x - - x x - - x - x x x x x x - 

A. gedanensis - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

A. koskei - - - x - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - 

A. lacunosa - - - - x - - - x - x - - - - - - - - - - - - x - x 

A. laevis - - x - - - x - - - x x - - - x - - - - - - - x x x 

A. longula x - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - 

A. mellea - x x - x x x x x x x x x - x x x - - - x x - x x - 

A. minuta - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - 

A. morrowiae  x - x x - - - - - x x - - - - x x - - - x x x x x - 

A. reducta - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

A. rehmii - - - x - - - - - x - - - x - - - - - - - x - - - - 

A. scrobiculata - x x x x x x x x - x - - - x x x x x x - x - x x - 

A. spinosa - - - x x - x x x - x x x x x x x x x - x - - x x - 

A spinosissima - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

A. tuberculata - - x x - - x x - - x - - - - - - - - x x x - - x - 

A. walkeri  - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

Kuklospora colombiana x - - - - - - - - x - - x - - - - - - - - - - - - - 

Ambisporaceae                           

Ambispora appendicula - - - - x - - x - x x - x x - - - - - - - - - x - - 

A. brasiliensis - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

A. gerdemannii - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - 

A. leptoticha  - x - - - - x - - - - x - - - - - x - x - - x - x x 

A. reticulata - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

Archaeosporaceae                           

Intraspora schenckii - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - x - - 

Archaeospora trappei - - - - - x x x - x - x - - - - - - - - - - - - - - 

A. undulata - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - 
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Dentiscutataceae                           

Dentiscutata cerradensis - - - - - - - - - x - - - x - - - - - - - - - - - - 

D. heterogama - - - - x - - - x - - - - - - - - x - - - - - - x - 

D. scutata  - - - - - - x x - - - - - x - - - - - - - - - x - - 

Fuscutata heterogama - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

F. rubra - - x - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - 

Quatunica erythropus x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - 

Diversisporaceae                           

Corymbiglomus corymbiforme - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

C. globiferum - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x 

C. tortuosum  - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - x - - x - - 

Diversispora eburnea - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

D. trimurales - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

D. versiformis  - - x - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - x - 

D. spurca - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - 

Entrophosporaceae                           

Albahypha drummondii - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

Claroideoglomus claroideum - - x x - - - - - x - x - - - - - - - - - - - - x - 

C. etunicatum x x x x - x - - - x x x x x x x x x - - - - - - - - 

C. luteum  - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

Entrophospora infrequens  - - x - - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - - 

Viscospora viscosa  - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - x - - - 

Gigasporaceae                           

Gigaspora albida - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

G. decipiens - - - x x - - - x - - - x x - - - - - - - - - - - - 

G. gigantea x - - x - x - - - - - - x x - - - x - x - - - x x - 

G. margarita - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - x - - 

G. ramisporophora x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

G. rosea  - - - - - - - - - x - - - - - - - - x - - - - x - - 

Glomeraceae                           

Funneliformis dimorphicum - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x 

F. geosporus x x x x x - - - x x x x - - - x x - - x - x - - x - 

F. halonatus - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

F. mosseae  - - - x - x - - - - x - x - - - - x - - - - - x x x 

F. monosporus - - - - - - - - - - - - - - x - - x - - - - - - x - 

Glomus australe - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - - x 

G. botryoides - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

G. brohultii - - - - - x - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

G. convolutum - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x 

G. delhiense - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x 

G. fuegianum - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 
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G. glomerulatum - - - x - x x x - - - - x x - - - - - - - - - - - - 

G. heterosporum - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - x - x 

G. macrocarpum - x x x - x x - - x x x x - - x x - - - - - - - - - 

G. magnicaule - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

G. melanosporum - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - 

G. microcarpum x - - - - - - - - x - - x - - - - x - - - - - - x - 

G. minutum - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

G. multicaule - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x x - 

G. trufemii - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

Rhizoglomus aggregatum x - - - - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - x x 

R. fasciculatum - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x 

R. invermaium x - - x - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - 

R. microaggregatum - - x x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

R. clarus - - - - - - - - - - x - - x - - - - - x - x - x x - 

R. diaphanus - - - x - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

R. fasciculatus - - - - - - - - - - - x - - - x x - - - - - - - x - 

R. intraradices - - - - - - x - - - - - x - - - - - - - - - - - - - 

Sclerocystis clavispora - - x x - - x - - - - - - - x x x x x x - x - - x - 

S. coremioides - - - x - x - - - - - - - x - - - - - x - x - - x - 

S. pachycaule - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - x 

S. rubiformis  - - - - - - - - - x - x - - - x x - - x - x - x x - 

S. sinuosa  - - x x - - - - - - - - x x x - - - x - - x - x x - 

S. taiwanensis - - - x - x - - - x - - - x - - - - - - - - - - - - 

Septoglomus constrictum  - - - x - - - - - - x - - - x - - - x - - - - - x - 

S. deserticola  - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

S. titan - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

Simiglomus hoi - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - 

Intraornatosporaceae                           

Intraornatospora intraornata - - - - x - - - x - x - - x - - - - - - - - - - - - 

Pacisporaceae                           

Pacispora scintillans - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - x - - 

P. robigina - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

Paradentiscutataceae                           

Paradentiscutata bahiana - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 
P. maritima - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

Paraglomeraceae                           

Paraglomus bolivianum - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

P. lacteum - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - - - - - - - 

P. pernambucanum - - - - - - - - - - - - x x - - - - - - - - - - - - 

P. occultum - - - - - - - - - - x - - - x x x - - x - - - - - - 
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Racocetraceae                           

Cetraspora gilmorei - - - - - x - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

C. pellucida - - - - - - x x - - - - - - x x x - - x x - x x - - 

Racocetra castanea - - - x - - - - - x - - - - - - - - - - x - - - - - 

R. coralloidea - - - - - - - - - - - - - - - x x - - x - - - - - - 

R. fulgida - - - - - x - - - - x - - - - - - - - - - - - x - - 

R. gregaria - - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - 

R. tropicana - - - - - - - - - - x - - x - - - - - - - - - - - - 

R. verrucosa - - - x - - - - - - x - - - - - - - - - - - - x - - 

R. weresubiae - x - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

Sacculosporaceae                           

Sacculosporabaltica - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - 

Scutellosporaceae                           

Bulbospora minima - - - - - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - 

Orbispora pernambucana - - - - - x - - - - x - - x - - - - - - - - - - - - 

Scutellospora arenicola - - - - - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

S. aurigloba - - - - - x - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - 

S. calospora - - - - - - - - - x x - - - - - - x - x - x - x - - 

S. dipurpurescens - - - x - - - - - x - - - - - - - - - - - - - - - - 

S. spinosissima - - - - - - - - - - x - - x - - - - - - - - - - - - 

                           

Nº de spp não identificadas 4 1 2 19 6 0 8 8 5 12 21 0 0 25 0 0 2 3 10 10 5 8 11 0 0 0 

Nº total de spp de FMA 17 6 19 50 16 17 31 23 14 40 58 21 17 56 12 14 10 14 16 28 13 15 18 34 27 14 

x = presença; - = ausência.  
 
Fonte: 1. GOMES; TRUFEM (1998); 2. SOUCHIE et al. (2006); 3. CARRENHO; GOMES-DA-COSTA (2011); 4. SANTOS; CARRENHO (2011); 5. BONFIM et 
al. (2013); 6. PEREIRA et al. (2014); 7. STURMER; SIQUEIRA (2011); 8. LEAL et al. (2013); 9. VASCONCELLOS et al. (2013); 10. FREITAS et al. (2014); 11. 
BONFIM et al. (2015); 12. CASTILLO et al. 2006; 13. SILVA et al. (2014); 14*. Presente estudo; 15. WILSON et al. (1992); 16. MASON et al. (1992); 17. 
MUSOKO et al. (1994); 18. JOHNSON; WEDIN (1997); 19. GUADARRAMA; ÁLVAREZ-SÁNCHEZ (1999); 20. PICONE (2000); 21. LOVELOCK et al. (2003); 
22. MANGAN et al. (2004); 23. PEÑA-VENEGAS et al. (2007); 24. VIOLI et al. (2008); 25. ZHAO et al. (2003); 26. ZHANG et al.. (2004). 
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3 MATERIAL E MÉTODOS  

 

3.1 CARACTERIZAÇÃO DAS ÁREAS DE COLETA 

 

Foram estudadas comunidades de FMA em 10 Unidades de Conservação do 

Nordeste do Brasil, distribuídas em 5 Estados, cada qual com uma do tipo Proteção 

Integral e uma de Uso Sustentável. 

 

a) Rio Grande do Norte (RN) 

- Unidade de Proteção Integral: O Parque Estadual Mata da Pipa representa um dos 

maiores remanescentes de Floresta Atlântica do Estado. Localizado no município de 

Tibau do Sul, possui 290 ha. Essa área foi recentemente desmembrada de uma 

parcela da APA Bonfim-Guaraíra e elevada a Parque Estadual, pelo Decreto No 

19.341, de 12 de setembro de 2006. A área apresenta clima tropical quente e sub-

úmido, com temperatura média de 26 ºC e média pluviométrica aproximada de 1350 

mmanuais,e solo do tipo Neossolo Quartzarênico (IDEMA, 2014). Na área pode ser 

observada a presença de 278 espécies de angiospermas, distribuídas em 78 famílias 

e 212 gêneros, sendo Fabaceae, Myrtaceae, Malvaceae, Rubiaceae, Poaceae e 

Orchidaceae as famílias mais representativas (IDEMA, 2014). 

- Unidade de Uso Sustentável: A Área de Proteção Ambiental Bonfim-Guaraíra, criada 

pelo Decreto Estadual No. 14.369 de 22 de março de 1999 possui 42.000 ha e hoje 

configura-se como a maior Unidade de Conservação do Estado, em área emersa. Está 

situada nos municípios de Nísia Floresta, São José do Mipibú, Senador Georgino 

Avelino, Goianinha, Arês e Tibau do Sul. No interior da APA existem três outras 

unidades de conservação: Floresta Nacional de Nísia Floresta (UC Federal). Parque 

Estadual Mata da Pipa (UC Estadual) e Reserva Faunísta de Tibau do Sul (UC 

Estadual). Há ainda, no interior da APA, um posto avançado da Reserva da Biosfera 

da Mata, representado pelo Santuário Ecológico de Pipa, no município de Tibau do 

Sul. Atualmente, a carcinicultura e a plantação de cana-de-açúcar são as principais 

atividades de alto impacto ambiental negativo (SEMARH, 2014). 

 
b) Paraíba (PB) 

- Unidade de Proteção Integral: Reserva Biológica Guaribas, criada em 1990, por meio 

do Decreto Federal nº 98.884. A Unidade está localizada entre os municípios de 
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Mamanguape e Rio Tinto, no nordeste do estado, e possui 4.028 hectares. Apresenta 

vegetação do tipo Floresta Estacional Semi-decidual de formação secundária, de 

porte baixo e alta densidade,assentada sobre solo podzólico; o clima é do tipo As’ 

quente e úmido, de acordo com a classificação de Köppen (IBAMA, 2003).Em 

levantamento recente, foram coletadas 629 espécies de plantas vasculares na área; 

dentre essas: 26 espécies de samambaias, 164 de monocotiledôneas e 439 

dicotiledôneas. Entre as famílias mais diversas estão: Fabaceae (Caesalpinioideae, 

Mimosoideae e Papilionoideae), Poaceae, Cyperaceae, Rubiaceae, Asteraceae, 

Malvaceae, Melastomataceae e Myrtaceae (BARBOSA et al., 2011). O plano de 

manejo da área foi estabelecido no ano de 2003 (IBAMA, 2003). 

- Unidade de Uso Sustentável: A Área de Proteção Ambiental Barra do Rio 

Mamanguape, foi criada pelo Decreto Federal nº 924, em 1993, possui 14.460 

hectares e abrange os municípios de Rio Tinto, Marcação, Baía de Traição e Lucena. 

A área está situada na mesorregião da zona da mata do Estado e abriga 18 

comunidades tradicionais em aglomerados e vilas e seis aldeias indígenas em sua 

área de influência (RODRIGUES et al., 2008). A maior perda de área natural dos 

últimos anos deve-se ao cultivo de cana-de-açúcar, responsável por alterações 

drásticas na paisagem. O fragamento florestal da APA apresenta vegetação do tipo 

semidecidual, o clima da região é Am’ tropical e chuvoso (Köppen) e a temperatura 

média anual varia entre 24 ºC e 27 ºC (BRASIL, 2014). O fragmento da Mata do Oitero 

foi o escolhido para o estudo, pois constitui um dos maiores e mais conservados da 

APA, apresentando cerca de 235 ha, e está circundada por plantações de cana-de-

açúcar. Nesse fragmento foram observadas 111 espécies fanerogámicas distribuídas 

em 92 gêneros, integrantes de 44 famílias, entre as quais: Rubiaceae, Fabaceae, 

Anacardiaceae, Boraginaceae, Euphorbiaceae, Sapindaceae, Annonaceae, 

Bignoniaceae, Caesalpiniaceae, Chrysobalanaceae, Convolvulaceae, Malpighiaceae, 

Melastomataceae, Myrtaceae e Tiliaceae. A partir desse levantamento, foi possível 

concluir que a cobertura vegetal desse fragmento é caracterizado como mata 

secundária em estágio de regeneração (PEREIRA; ALVES, 2006).  

 

c) Pernambuco (PE) 

- Unidade de Proteção Integral: Reserva Biológica de Saltinho, constitui um dos 

últimos remanescentes da Floresta Atlântica em Pernambuco. A Reserva originou-se 

de um antigo engenho, passou a horto florestal e em 1967, pelo Decreto nº 62.007 foi 
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transformada em Estação Florestal Experimental (EFLEX); finalmente, em 21 de 

setembro de 1983, através do Decreto nº 88.744, foi transformada em Reserva 

Biológica apresentando 562.57 hectares, situados nos municípios de Rio Formoso e 

Tamandaré. O tipo vegetacional da área é a Floresta Ombrófila Densa de terras 

baixas. O tipo climático é o As' (úmido) da classificação de Köppen, e registra 

temperaturas médias anuais em torno de 25º C e pluviosidade de 1.500 a 2.000 mm. 

Na área foram registradas 80 famílias botânicas, 205 gêneros e 325 espécies 

arbóreas. As famílias mais abundantes são: Myrtaceae, Mimosaceae, 

Melastomataceae, Fabaceae, Caesalpiniaceae, Poaceae, Rubiaceae e Annonaceae 

(BRASIL, 2008). 

- Unidade de Uso Sustentável: A Área de Proteção Ambiental de Guadalupe foi Criada 

pelo Decreto Estadual No. 19.635, de 13 de março de 1997, ocupa uma área de 

44.799 ha, sendo 32.135 ha de área continental e 12.664 ha de área marítima. A 

Unidade está situada nos municípios de Tamandaré, Sirinhaém, Rio Formoso e 

Barreiros. A vegetação na porção de Floresta Atlântica é do tipo floresta ombrófila, o 

clima é tropical úmido, do tipo As’ de acordo com a classificação de Köppen, a 

temperatura média anual é de 25º C e a média anual de pluviosidade é 2.200 mm 

(CPRH, 2010). No plano de manejo da área, formulado em 2011, consta uma lista de 

252 espécies vegetais, distribuídas em 95 famílias, nos fragmentos de floresta, 

restinga, praia e mangue (CPRH, 2010). 

 

d) Sergipe (SE) 

- Unidade de Proteção Integral: O Refúgio da Vida Silvestre Mata do Junco foi criado 

por meio do Decreto No. 24.944. de 26 de dezembro de 2007, com o objetivo de 

proteger o primata Callicebus coimbrai (Guigó). O Refúgio localiza-se na Bacia do rio 

Japaratuba, no município de Capela, e é considerado um dos maiores remanescentes 

de Floresta Atlântica do Estado, possuindo área oficial de 894.76 ha. A vegetação, em 

vários estágios sucessionais, é caracterizada como floresta subdecidual, com solos 

predominantemente do tipo argilossolo e latossolo vermelho-amarelo (Santos et al. 

2007). Foi registrada a ocorrência de 384 espécies vegetais, distribuídas em 231 

gêneros e 78 famílias, sendo as mais representativas: Fabaceae, Cyperaceae, 

Asteraceae, Poaceae, Rubiaceae, Malvaceae, Orchidaceae e Convolvulaceae 

(GOMES et al., 2013). 
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- Unidade de Uso Sustentável: A Área de Proteção Ambiental do Litoral Sul, localiza-

se nos municípios de Itaporanga D’ajuda, Estância, Santa Luzia do Itanhy e Indiaroba, 

e foi oficialmente criada em 22 de janeiro de 1993, pelo Decreto No. 13.468. Possui 

60.235 ha, distribuídos numa extensão de 55 km do litoral, sendo considerada a maior 

UC de uso sustentável do Estado. A Unidade ainda apresenta diferentes ambientes, 

como grandes áreas de restingas arbóreas, manguezais e fragmentos de Floresta 

Atlântica. Ao longo da faixa litorânea, onde a APA do Litoral Sul está inserida, observa-

se o desenvolvimento de atividades voltadas para a carcinicultura e agropecuária, 

além de deposição de efluentes e resíduos sólidos, desmatamentos e queimadas. 

Embora não funcione na prática, é a única unidade que possui plano de manejo e 

zoneamento-econômico-ecológico (OLIVEIRA et al., 2008), havendo necessidade de 

revisão e execução, respectivamente. O fragmento selecionado para o estudo foi a 

Mata do Castro, no município de Santa Luzia do Itanhy, que constitui o maior 

remanescente de Mata Atlântica do estado com aproximadamente mil hectares. Um 

total de 324 espécies vegetais, pertencentes a 84 familias e 193 generos foram 

registrados na área, sendo as famílias Fabaceae, Rubiaceae, Myrtaceae e 

Melastomataceae as famílias dominantes (LANDIM et al., 2015).  

 

e) Bahia (BA) 

- Unidade de Proteção Integral: O Monumento Natural dos Cânions do Subaé foi 

criado pelo Decreto No. 10.018 de 05 de junho de 2006, e está localizado no município 

de Santo Amaro, com área de 404.15 ha. A formação vegetacional é 

predominantemente de Floresta Ombrófila Densa, a qual abriga corpos hídricos e 

diversas nascentes formadoras dos rios Peraúna e Sergi, contribuintes diretos do rio 

Subaé.  

- Unidade de Uso Sustentável: O Parque Metropolitano do Pituaçu, criada pelo 

Decreto Estadual No. 23.666 de 4 de dezembro de 1973, cobre uma área de 450 ha. 

A cobertura vegetal no Parque é um ecótono formado por elementos de Floresta 

Atlântica do tipo ombrófila densa em diversos estágios sucessionais e restinga. 

Segundo a classificação de Köppen, o clima é do tipo Af’, tropical quente e úmido, 

sem estação seca aparente. Um total de 258 espécies de plantas foi catalogado para 

a área, sendo as famílias mais numerosas: Apocynaceae, Asteraceae, Cyperaceae, 

Fabaceae, Malvaceae, Melastomataceae, Myrtaceae, Poaceae, Rubiaeceae e 

Verbenaceae (ECOA, 2010). O Parque sofre diversas ações antrópicas, tais como 
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atividade de pesca clandestina, lançamento de esgoto na lagoa, destruição da mata 

ciliar, tráfego intenso de moradores e introdução de animais silvestres. 

 

f) Fernando de Noronha (PE) 

- Unidade de Proteção Integral: O Parque Nacional Marinho de Fernando de Noronha 

é formado por 2/3 da ilha principal do Arquipélado de mesmo nome e inclui todas as 

ilhas secundárias, o que corresponde a uma área total de 11.270 hectares, contando 

com a faixa marinha. Foi criado em 14 de setembro de 1988, pelo Decreto Federal nº 

96.693, e é atualmente subordinado ao ICMBio. A vegetacao é basicamente 

subxerófila e composta de poucas espécies arbóreas, destacando-se as familias 

Nyctaginaceae, Bignoniaceae, Anacardiaceae, Rubiaceae e Euphorbiaceae; grande 

quantidade de espécies arbustivas e herbáceas invasoras também são encontradas 

(BRASIL, 1990). 

- Unidade de Uso Sustentável: A APA de Fernando de Noronha, instituida em 05 de 

junho de 1986 através do Dec nº 92.755, compreende 884.1600 hectares, distribuídos 

entre o Arquipélago de Fernando de Noronha, o Atol das Rocas e o Arquipélago de 

São Pedro e São Paulo. A vegetação também é basicamente subxerófila e composta 

de poucas espécies arbóreas. Nas áreas florestais menos antropizadas dominam 52 

espécies, pertencentes principalmente às famílias Capparaceae, Rubiaceae e 

Bigononiaceae. A área mais ocupada da APA apresenta vegetação 

predominantemente esparsa ou nula, como consequência das vias públicas e 

edificações (BRASIL, 2004). 

 

3.2 AMOSTRAGEM 

 

Duas coletas de solo e raízes foram realizadas em cada uma das dez UCs 

continentais (Figura 4). A primeira, entre os meses de junho e agosto de 2013, 

caracterizou o período chuvoso, enquanto a segunda coleta, realizada entre os meses 

de novembro e janeiro de 2014 caracterizou o período seco. Em cada área foi 

selecionado o fragmento mais preservado e delimitadas quatro parcelas de 5 m x 20 

m, com espaçamento entre si de no mínimo 50 m.No caso das UCs insulares 

(Fernando de Noronha), as coletas de solo e raízes foram realizadas no período 

chuvoso (julho/2014) e seco (dez/2014) (Figura 5). Em cada área, foram selecionados 

os fragmentos mais conservados, e sete parcelas de 5 m x 20 m foram delimitadas 



55 
 

com a distância entre elas variando de 30 m (uso-sustentável) a 100 m (proteção-

integral). Dentro de cada uma das parcelas foram coletadas 10 subamostras de solo 

e raízes (0-20 cm profundidade), num total de 4 amostras compostas/área/coleta para 

as UCs continentais e 7 amostras compostas/área/coleta para as insulares. No 

laboratório, as raízesforam separadas do solo e processadas para avaliação da 

colonização micorrízica. Adicionalmente, as raízes mais finas e saudáveis 

provenientes das dez UCs continentais foram selecionadas e congeladas a -20 °C 

para as análises moleculares. O solo de cada amostra foi homogeneizado, separando-

se uma parte para análise físico-química e outra parte para caracterização morfológica 

dos FMA. 

 

Figura 4 – Mapa do Nordeste do Brasil mostrando o Domínio Mata Atlântica em verde 
e os locais de estudo, círculos amarelos indicam as áreas de proteção-integral e 
círculos vermelhos indicam áreas de uso-sustentável 

 
Fonte: a autora (2017). 
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Figura 5 – Localização geográfica de Fernando de Noronha, Parcelas dentro do 
Parque Nacional Marinho de Fernando de Noronha (SP=proteção-integral) 
(3°52'38.32"S/32°27'33.52"E - 3°52'11.01 "S/32°27'18.44"E) e dentro da Área de 
Proteção Ambiental de Fernando de Noronha (US=uso-sustentável) 
(3°50'49.04"S/32°25'21.40"E - 3°50'56.04"S/32°25'15.52"E) 

 

Fonte: a autora (2017). 

 

3.3 ANÁLISES 

 

3.3.1 Análises morfológicas  

 

a) Extração de esporos de FMA e identificação das espécies  

Esporos de FMA foram extraídos de 50g de solo de cada amostra (campoe 

proveniente de culturas armadilha) pelos métodos de decantação e peneiramento 

úmido (GERDEMANN; NICOLSON, 1963) seguido por centrifugação em água e 

sacarose (JENKINS, 1964). Após a extração, foram quantificados em placa 

canaletada, com auxílio de estereomicroscópio (40x), montados em lâminas para 

microscopia com PVLG (álcool-polivinílico e lactoglicerol) e PVLG + reagente de 

Melzer e submetidos a estudo taxonômico com base nas características morfológicas. 

Foram observados o tipo de formação do esporo, cor, dimensões e estrutura da 

parede, além de hifa de sustentação e outros detalhes relevantes. A identificação das 
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espécies foi realizada com auxilio de bibliografia específica, publicações com 

descrições de novas espécies e consulta ao banco de dados da International Culture 

Collection of Arbuscular Mycorrhizal Fungi – INVAM (http://invam.caf.wvu.edu) e do 

Department of Plant Pathology, University of Agriculture in Szczecin, Poland 

(http://www.agro.ar.szczecin.pl/~jblaszkowski/). A terminologia para identificação e 

descriçãodas caracteríticas dos esporos segue OEHL et al. (2012) e FURRAZOLA et 

al. (2013) para espécies com esporos de formação acaulosporoide. As fotografias 

apresentadas na seção 4.3 dos resultados, para descrição da nova espécie 

Acaulospora papillosa e primeiro registro em cores de A. rugosa foram feitas com 

camera digital de alta definição (Nikon DS-Fi2) acoplada em microscópio (Nikon 

Eclipse Ni-U) ou com câmera digital Leica DFC 295 acoplada ao microscópio 

utilizando o software Suite Version V 4.1.0. Espécimes montados em PVLG e 

PVLG+Reagente de Melzer foram depositados no herbário URM (UFPE, Recife, 

Brasil) e Z+ZT (ETH Zurique, Suíça). 

 

b) Colonização micorrízica  

As raízes foram manualmente separadas do solo, e 0,5 g de raízes finas foram 

pesadas, lavadas, diafanizadas com hidróxido de potássio 10% e coradas com azul 

de Trypan (PHILLIPS; HAYMAN, 1970). O percentual de colonização foi calculado 

pelo método da interseção de quadrantes (GIOVANNETTI; MOSSE, 1980), 

considerando a presença de hifas e esporos de FMA, arbúsculos e vesículas. Pelo 

menos 100 campos por amostra composta foram verificados com uma ampliação de 

até 64 x. 

 

c) Número mais provável de propágulos de FMA (NMP) 

Foi estimado pelo método de FELDMANN & IDZACK (1994). Para cada área foram 

preparadas quatro amostras compostas que serão diluídas nas proporções de 0 (sem 

diluição), 1:10, 1:100 e 1:1000 com solo das UC’s, desinfestado em autoclave e seco 

em estufa, com cinco repetições para cada nível de diluição. Esses substratos 

receberam sementes de milho (Zea mays L.) desinfestadas e após 30 dias as raízes 

foram preparadas para avaliação da presença ou ausência de colonização. 
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d) Culturas armadilhas  

Para multiplicar os esporos de FMA presentes no solo rizosférico, foram usadas 

culturas armadilhas de modo a facilitar as análises taxonômicas. Amostras dos solos 

provenientes das Unidades de Conservação foram transferidas para potes plásticos 

com capacidade para 1L, utilizando-se painço (Panicum miliaceum), milho (Zea mays) 

e girassol (Helianthus annuus) como plantas hospedeiras. Foram realizados três ciclos 

de multiplicação (cada um de quatro meses), efetuando-se regas periódicas nas 

plantas mantidas em casa de vegetação, e quinzenalmente aplicada solução nutritiva 

de Hoagland sem adição de fósforo. Ao final de cada ciclo, alíquotas de 50 g do solo 

foram coletadas para extração de glomerosporos e estudo taxonômico. Em dois dos 

potes de cultura apenas a espécie nova Acaulospora papillosa e Paraglomus occultum 

produziram esporos. A partir dessas outras culturas monoespecíficas foram 

estabelecidas com A. papillosa como descrito por MELLO et al. (2013) utilizando milho 

como planta hospedeira. 

 

3.3.2 Análises De Solo 

 

Uma subamostra de cada uma das amostras compostas foi destinada às 

análises fisico-químicas do solo, realizada pela Universidade Federal Rural de 

Pernambuco, na Estação Experimental de Cana-de-açúcar em Carpina, PE (Tabelas 

4 e 5). Os métodos adotados estão disponíveis no manual da EMBRAPA (1997). 
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Tabela 4 – Caracterização química e física do solo durante as estações chuvosa e 
secanas Unidades de Conservação de Fernando de Noronha, Pernambuco-Brasil: 
Parque Nacional Marinho de Fernando de Noronha (proteção integral) e Área de 
Proteção de Fernando de Noronha (uso sustentável) 

  Caracterização química 

  SP SU 

  chuvoso seco chuvoso seco 

 pH 5,64 5,78 5,55 5,58 

m
g

/d
m

3
 

P 230,57 188,42 248,42 282,85 

Fe 85,31 28,24 96,75 39,20 

Cu 0,80 1,00 0,34 0,30 

Zn 31,41 32,60 13,62 29,27 

Mn 167,98 240,65 167,30 168,05 

c
m

o
lc

/d
m

3
 

K 1,01 1,24 1,27 1,31 

Na 0,55 1,17 0,77 0,86 

Al 0,08 0,01 0,09 0,01 

Ca 14,17 16,62 14,01 11,12 

Mg 5,18 3,11 4,08 5,51 

H 5,92 6,51 7,16 8,60 

S.B. 20,93 22,16 20,15 18,82 

CTC 26,93 28,69 27,41 27,43 

%
 

V 77,63 77,30 73,62 69,35 

C 5,82 5,20 8,18 7,68 

M 0,39 0,06 0,48 0,05 

M.O. 10,04 8,97 14,10 13,25 

  Caracterização física 

%
 

Areia grossa 15,34 15,34 16,47 16,47 

 Areia fina 6,38 6,38 3,59 3,59 

Silte 62,33 62,33 67,35 67,35 

Argila 15,94 15,94 12,58 12,58 

Fonte: a autora (2017). 

 
 
Tabela 5 – Caracterização química e física dos solosem áreas protegidas de Floresta 
Atlântica no Nordeste Brasileiro sob diferentes manejos 

Sites pH Ca2+ Mg2+ K+ Na+ P Cu Mn Zn C OM Sand Silt Clay 
 (H2O) (cmolc dm-3) (mg dm-3) (%) (g kg-1)   

 
Proteção-integral 

 
            

RN 4,61 1,97 0,42 0,10 0,06 4,12 0,11   37,4 13,6 1,70 2,94 95,8 00,4 03,6 
PB 4,98 2,97 0,51 0,09 0,06 4,12 0,11   62,2 08,5 1,50 2,58 87,1 05,3 07,4 
PE 3,76 0,27 0,45 0,12 0,14 6,00 0,15   34,9 21,8 4,86 8,37 35,2 38,7 25,9 
SE 4,97 5,52 2,36 0,33 0,11 5,00 0,75 142,8 18,0 4,19 7,32 44,9 37,8 17,2 
BA 4,00 0,46 0,27 0,07 0,03 4,12 0,90   54,2 12,8 1,15 1,99 88,0 01,8 10,1 

 
Uso-ustentável 

 
            

RN 4,77 5,41 0,53 0,13 0,05 9,87 0,20  76,6 05,9 2,05 3,54 87,2 07,6 05,1 
PB 4,98 3,02 1,22 0,16 0,10 5,75 0,20  53,6 06,7 2,26 3,90 66,7 20,6 12,6 
PE 4,08 1,30 0,67 0,14 0,09 6,12 0,51  61,3 09,9 4,41 7,60 41,6 31,2 27,1 
SE 4,35 2,30 0,55 0,13 0,06 3,75 0,17  05,2 15,9 2,03 3,50 77,8 12,9 09,2 
BA 5,07 6,38 0,87 0,16 0,18 3,62 1,00  17,8 07,5 3,86 6,66 59,8 30,0 10,1 

Fonte: a autora (2017). 
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3.3.3 Análises Moleculares 

 

a) Extração e amplificação de DNA das raízes  

DNA foi extraído de 100 mg de raízes secas de cada uma das parcelas das 10 

Unidade de Conservação com o DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Germany) e as 

seguintes modificações: primeiramente, incubação de 30 min (ao invés de 10 min) 

após a adição do Buffer AP1 e RNase A; todos os passos em que o DNA deveria ficar 

no filtro do Mini spin column foi centrifugado a 6.000 g, e não a 8.000 g, como indica 

o fornecedor. Após a segunda lavagem com o Buffer AW2, uma centrifugação 

adicional de 2 min sem o spin column foi realizada. Ao final do processo, ao transferir 

o conteúdo para novos tubos, esses foram deixados abertos por cerca de 5 min para 

evaporação do etanol. Posteriormente, as porções de DNA foram dosadas com 

QubitTM fluorometer (Invitrogen, Naerum, Denmark) e então utilizadas como templates 

para a reação de PCR (polymerase chain reaction).  

Uma amostra de cada uma das dez áreas foi selecionada para um teste piloto, 

que consistiu na amplificação de parte do SSU rDNA com os primers NS31 (SIMON; 

LALONDE; BRUNS, 1992) e AML2 (LEE; LEE; YOUNG, 2008) para obtenção de um 

produto de 550 bp. Reações de 20 µl contendo 5 µl de HOT FIREPol® Blend Master 

Mix, 12 µl de H2O ultrapura, 10 pmol de cada primer e 1 µl de DNA template foram 

realizadas sob as seguintes condições: 95°C por 15 min, 35 ciclos de desnaturação a 

94°C por 45 s, anelamento a 65°C por 45 s e extensão a 72°C por 45 s, e elongação 

final a 72°C por 10 min. Os produtos de PCR foram checados em gel de agarose 2% 

em tampão TAE e visualizados em luz UV. As bandas correspondentes ao tamanho 

de 550 bp foram recortadas do gel e purificadas com o auxílio do Kit QIAquick Gel 

Extraction (Qiagen, Germany) e então clonadas utilizando o Kit TOPO-TA Cloning 

(Invitrogen, USA) seguindo-se as indicações do fornecedor. Novas reações de PCR 

foram realizadas conforme descrito,porém utilizando-se os primers universais M13f e 

M13r e então os produtos enviados para sequenciamento Sanger (Macrogen Inc., 

South Korea). As análises foram realizadas nos laboratórios da seção de Ecologia 

Terrestre. Centro de Ciências da Universidade de Copenhague. Após a confirmação 

de que mais de 90% das sequências pertenciam ao filo Glomeromycota, foi dado 

prosseguimento as análises. 

As análises seguintes foram executadas nos laboratório do Centro 

Geogenetics, também na Universidade de Copenhague. Inicialmente, foram 
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desenhados 40 diferentes combinações para cada um dos primers NS31 e AML2, que 

consistem em ‘tags’ de 6 pares de base aleatórias, juntamente a 1, 2 ou 3 N’s (os N’s 

são adicionados para quebrar a complexidade e a estrutura de leitura). Os primers 

foram diluídos e utilizados na concentração de 10 µM. Para as 40 amostras, foram 

realizadas PCRs em três repetições utilizando-se combinações únicas dos primers 

forward e reverse. Reações de 25 µl contendo 0,2 µl de AmpliTaq Gold® DNA 

Polymerase, 2,5 µl de PCR buffer,2,5 µl de MgCl2,0,2 µl de dNTPs (25 nM), 1,0 µl de 

BSA (20 mg/ml), 14,6 µl de H2O ultrapura, 1,5 µl de cada primer, e 1,0µl de DNA como 

templete. Assim, um total de 120 PCRs + 12 amostras negativas foram realizadas 

utilizando a seguinte condição: 95°C por 10 min, 35 ciclos de desnaturação a 94°C 

por 30 s, anelamento a 65°C por 45 s,extensão a 72°C por 1 min, e elongação final a 

72°C por 7 min. Posteriormente, foi adicionado aos produtos da PCR uma mistura de 

loading mais GelRed, verificadas em gel de agarose a 2% com tampão TAE e 

visualizados em luz UV.  

Para cada uma das três repetições,as amostras foram em um tubo Eppendorf 

estéril, onde foi adicionado 7,5 µl dos produtos de PCR que apresentaram uma banda 

fraca e 5,0 µl dos que apresentaram banda forte, na tentativa de se balancear a 

quantidade de cada uma das amostras. Posteriormente, as amostras foram limpas 

com o MinElute PCR Purification Kit® (Qiagen, Germany), e o DNA mensurado com 

o QubitTM fluorometer (Invitrogen, Naerum, Denmark) e o 2100 Bioanalyzer (Agilent 

Technologies,USA). As bibliotecas foram construídas com o auxílio do Illumina TruSeq 

DNA PCR-free Library (Illumina), seguindo-se o protocolo estabelecido pelo 

fornecedor. Novas quantificações utilizando o QubitTM fluorometer e o 2100 

Bioanalyzer foram realizadas. Assim, as amostras foram normalizadas 

equimolarmente e finalmente enviadas para o sequenciamento com a plataforma  

Illumina MiSeqTM no National High-throughput DNA Sequencing Centre, 

Universidade de Copenhague.  

 

b) Análise de dados (Bioinformática) 

As análises foram realizadas em dois servidores fornecidos pela Universidade de 

Copenhagen (zurhausen/pallas). No decorrer das análises, os seguintes programas 

instalados nos servidores auxiliaram no processamento dos dados: VSearch 

(ROGNES et al., 2016), OBITools (BOYER et al., 2016), Swarm (MAHÉ et al., 2014) 

e UCHIME (EDGAR et al., 2011). Inicialmente um filtro de qualidade foi aplicado em 
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todas as sequências utilizando o script desenvolvido por BÁLINT et al. (2014). O 

forward e o reverse das sequências foram concatenados e a seguir, foi realizada uma 

modificação na pipeline de MAHÉ et al. (2014) para encontrar e remover as tags, index 

e primers das sequências e identificar a qual amostra cada uma pertencia. Antes da 

derreplicação foram removidas chimeras e erros sequenciais. Foi realizado um 

agrupamento global das Unidades taxônomicas operacionais (OTU) e então 

construída uma tabela de OTUs. Como foram construídas três réplicas para cada uma 

das amostras (três bibliotecas), ao final para construção da tabela foram consideradas 

apenas as OTUs lidas mais de 10 vezes e/ou presentes em mais de duas ou mais 

réplicas. O blast foi realizado contra a base de dados para Glomeromycota MaarjAM 

(ÖPIK et al., 2010) a 97% de similaridade, e para as sequências de Glomeromycota 

não encontradas nessa base de dados foi feito o blast contra o Genbank 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/), também a 97% de similaridade. 

 

c) Extração e amplificação de DNA da nova espécie de FMA 

Cinco esporos foram selecionados de um único pote de cultura estabelecido a partir 

de esporos originalmente coletados na Reserva Biológica de Saltinho (Pernambuco-

Brasil) e propagados em casa de vegetação. Os esporos foram esterilizados com 

cloramina T (2%) e streptomicina (0,02%; MOSSE. 1962) e esmagados com 

micropistilo estéril em 23 µL de água milli-Q como descrito por PALENZUELA et al. 

(2013). A amplificação do DNA do estrato bruto foi realizada em termociclador (Gene 

Amp PCR System 2400. Perkin-Elmer, Foster City, California) usando a pureTaq 

Ready-To-Go PCR Bead (Amersham Biosciences Europe GmbH, Germany) sequindo 

as instruções do fabricante, com 0,4 μM de cada primer. Uma nested PCR foi realizada 

para ampliação dos fragmentos SSU, ITS1, 5.8S, ITS2 e parte do LSU rDNA utilizando 

os primers SSUmAf/LSUmAr e SSUmCf/LSUmBr, consecutivamente (KRÜGER et al., 

2009). Produtos da PCR foram analisados com eletroforese em gel de agarose 1,2% 

corado com Gel Red™ (Biotium Inc., Hayward, CA, U.S.A.) e visualizados em 

iluminação UV. Dois dos amplicons de tamanho esperado foram purificados utilizando-

se o Illustra GFX PCR DNA e o kit Gel Band Purification, clonados com o vetor PCR 

2.1 (Invitrogen, Carlsbad, CA, USA), e transformados quimicamente por células 

competentes Escherichia coli, One shot® TOP10 (Invitrogen, Carlsbad, CA, USA). 

Após o isolamento do plasmídeo a partir das células transformadas, três fragmentos 

de DNA clonados foram sequenciados com os primers do vetor M13r e T7 em ambas 
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as direções com ciclos de sequenciamento de Taq polymerase num sequenciador de 

DNA automático (Perkin-Elmer ABI Prism 373). Os dados das sequências foram 

comparados com os bancos de dados públicos (EMBL e GenBank) utilizando o BLAST 

(ALTSCHUL et al., 1990). A porcentagem de identidade entre as sequências de 

Acaulospora foi calculada usando a análise BLASTn. As sequências da nova espécie 

foram depositadas na base de dados EMBL sob os números de acesso LN884302–

LN884304. 

 

3.3.4 Análises Filogenéticas 

 

A análise foi aplicada às sequências da nova espécie de FMA. A filogenia foi 

reconstruída por meio de análises independentes das regiões ITS e parte do LSU 

rDNA. As sequências de FMA obtidas foram alinhadas com outras sequências de 

Acaulosporaceae do GenBank no ClustalX (LARKIN et al., 2007). Claroideoglomus 

etunicatum (W.N.Becker & Gerd.) C.Walker & A.Schüssler foi incluído como grupo 

externo. Antes da análise filogenética, o modelo de substituição de nucleotídeos foi 

estimado usando o Topali 2.5 (MILNE et al., 2004). As análises Bayesiana (duas 

corridas de 3 x 106 gerações com frequência de amostragem de 300 e valor de burn-

in de 25%) e máxima verossimilhança (1000 bootstrap) foram realizadas no MrBayes 

3.1.2 (RONQUIST; HUELSENBECK, 2003) e PhyML (GUINDON; GASCUEL, 2003), 

respectivamente, iniciado a partir do Topali 2.5, usando o modelo GTR + G. Análise 

demáxima parcimônia foi realizada usando o PAUP*4b10 (SWOFFORD, 2003) com 

replicação de 1000 bootstraps. 

 

3.3.5 Análises Estatísticas 

 

A composição e os cálculos que envolvem as comunidades de FMA foram 

baseados em esporos do campo.Todas as análises estatísticas foram realizadas no 

programa R (R DEVELOPEMENT CORE TEAM, 2015) utilizando os pacotes vegan 

(OKSANEN et al., 2016), vegetarian (CHARNEY; RECORD, 2015), indicspecies 

(CACERES; JANSEN; CACERES, 2011), phyloseq (MCMURDIE; HOLMES, 2012), 

iNEXT (HSIEH; MA; CHAO, 2016) e ggplo2 (WICKHAM, 2009).  

Os dados de comunidade foram transformados de acordo com o método 

Hellinger (LEGENDRE; GALLAGHER, 2001) para corrigir duplas ausências. A 
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abundância relativa foi calculada como a razão entre a densidade absoluta de 

espécies pela soma das densidades absolutas de todas as espécies (densidade total 

da área em questão). Curvas de rarefação foram calculadas para responder a 

suficiência amostral.Além disso, os seguintes índices ecológicos foram calculados por 

amostras: α-diversidade de Shannon–Wiener (H'), equitabilidade de Pielou (J') e 

dominância de Simpson (C) (MAGURRAN, 1988) e posteriormente comparados pelo 

teste t. A β-diversidade foi calculada pela pairwise dissimilaridade de Bray-Curtis entre 

todas as amostras de proteção-integral e uso-sustentável.A partir dos dados 

moleculares, foi calculada com base na distribuição real das comunidades de FMA 

uma comunidade neutra utilizando o comando ‘r2dtable’ com 1000 permutações.Em 

relação aos dados das comunidades de FMA insulares, foi testado se a riqueza 

observada neste trabalho e de outros artigos tinha alguma correlação com o tamanho 

e/ou a distância da ilha para continente com uma regressão linear.Para avaliar a força 

da associação entre manejos (proteção integral ou uso sustentável) e táxons de 

FMA,o teste espécie indicadora foi calculado com a função multipatt e sua 

significância determinada utilizando 999 permutações. 

A comparação da composição da comunidade de FMA entre manejos, períodos 

de amostragem e Estados (longitudes) foi feita usando o escalonamento 

multidimensional não-métrico (NMDS). Os dados ambientais de vegetação, solo e 

clima foram tratados como variáveis categóricas. O NMDS foi aplicado a uma matriz 

de dissimilaridade calculada a partir das abundâncias relativas das espécies de FMA 

utilizando o coeficiente de dissimilaridade de Bray-Curtis. Para testar o efeito dos 

manejos, períodos de amostragem e Estados na composição da comunidade FMA, o 

conjunto de dados da comunidade foi analisado usando a análise de variância de 

permutação multivariada (PERMANOVA – ou comando adonis no R). Nesse teste, as 

significâncias foram geradas com 999 permutações de modo a obter o valor de P, que 

foi comparado por ANOVA com um fator (one-way).  

Densidade de esporos e colonização micorrízica de cada uma das áreas 

protegidas sob diferentes manejos nos diferentes Estados e períodos de coleta são 

apresentados como médias e foram analisados por ANOVA dois fatores (two-way) e 

posteriormente submetidas aoteste de Tukey ao nível 5% de significância. Antes da 

análise, os dados de densidade de esporos e colonização micorrízica que não 

apresentavam distribuição normal foram log-transformados e em arco seno da raiz 
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quadrada, respectivamente, e, posteriormente, todos os resíduos das análises foram 

testados para distribuição normal pelo teste de Shapiro-Wilk. 

 

4 RESULTADOS 

 

4.1 FMA EM UNIDADES DE CONSERVAÇÃO NA ILHA DE FERNANDO NORONHA 

 

Solo, densidade de esporos de FMA e colonização micorrízica e propágulos infectivos 

Os solos das duas áreas são similares, com pH ácido (5,55-5,78), P (> 188 dm3mg de 

solo) e Mn (167-240 dm3mg de solo) elevados e alto conteúdo de silte. Uma pequena 

diferença foi observada em relação à matéria orgânica, que varia de 9-10% na área 

de proteção-integral e de 13-14% na área de uso-sustentável (Tabela 4). A taxa de 

colonização micorrízica variou de 33,4 a 48,7%, com as raízes da área de uso-

sustentável mostrando maiores valores em ambas as estações (p< 0,001) (Figura 6). 

O número de esporos e propágulos infectivos de FMA também seguiram o mesmo 

padrão, com menores valores na área de proteção-integral (0,18 e 0,32 esporos g-1e 

20 e 24 propágulos cm-3) e maiores na área de uso-sustentável (0,25 e 0,81 esporos 

g-1e 45 e 54 propagulos cm-3). Em ambas as áreas esses valores, especialmente os 

de esporos, foram maiores na estação seca (Figura 6). 

 

Figura 6 – a) Colonização micorrízica; b) número de esporos de FMA durante as 
estações seca e chuvosa nas Unidades de Conservação de Fernando de Noronha. 
Pernambuco-Brasil: Parque Nacional Marinho de Fernando de Noronha (proteção 
integral) e Área de Proteção de Fernando de Noronha (uso sustentável) 

 
Fonte: a autora (2017). 
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Composição das comunidades de FMA e índices ecológicos 

Dezesseis espécies de FMA pertencentes a 10 gêneros foram identificadas nas duas 

áreas de proteção de Fernando de Noronha, nove na de proteção-integral e 12 na de 

uso-sustentável (Tabela 6). Espécies adicionais, diferentes das identificadas nas 

amostras de campo, não foram encontradas nas culturas armadilhas. Acaulospora 

representou 70% das espécies identificadas, enquanto Cetraspora, Dentiscutata, 

Diversispora, Entrophospora, Glomus, Pacispora, Racocetra, Sclerocystis e 

Scutellospora representam 3,33% cada (Tabela 6). Oito táxons foram identificados 

somente em nível de gênero, a maioria pertencente a Acaulospora (3). A área de 

proteção-integral foi mais homogênea em relação à distribuição geral de FMA do que 

a área de uso-sustentável (Tabela 6). 

 
 
Tabela 6 – Abundância relativa de FMA durante as estações seca e chuvosa nas 
Unidades de Conservação de Fernando de Noronha. Pernambuco-Brasil: Parque 
Nacional Marinho de Fernando de Noronha (proteção-integral - SP) e Área de 
Proteção de Fernando de Noronha (uso-sustentável - SU) 

Espécies de FMA 

Abundância relativa (%) 

SP SU 

chuvoso seco chuvoso seco 

Acaulospora foveata - - 0,18 0,72 

Acaulospora morrowiae - - 0,18 - 

Acaulosporareducta - - 0,18 - 

Acaulospora sp.1 5,54 9,43 5,26 7,98 

Acaulospora sp.2 4,00 2,35 7,98 38,65 

Acaulospora sp.3 - 3,26 0,18 0,54 

Acaulospora tuberculata - - 0,18 0,36 

Cetraspora sp.1 - - 0,36 - 

Dentiscutata cerradensis - 0,36 - - 

Diversispora sp.1 - 0,18 0,36 - 

Entrophospora infrequens - - 0,18 - 

Sclerocystis sinuosa 1,27 3,62 1,08 3,44 

Glomus sp.1 0,18 0,18 - - 

Pacispora sp.1 0,36 0,54 - - 

Racocetra gregaria - - 0,18 - 

Scutellospora sp.1 0,36 0,36 - - 

Riqueza de espécies 6 9 12 6 

Fonte: a autora (2017). 

 

A similaridade das comunidades de FMA entre as duas Unidades de 

Conservação foi de 47,6% e cinco espécies foram compartilhadas em ambas as áreas 

(Acaulospora sp.1, Acaulospora sp.2, Acaulospora sp.3, Diversispora sp.1 e 

Sclerocystis sinuosa). A área de proteção-integral teve quatro espécies únicas 
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(Dentiscutata cerradensis, Glomus sp.1, Pacispora sp.1 e Scutellospora sp.1), 

enquanto sete espécies exclusivas foram registradas para a área de uso-sustentável 

(Acaulospora foveata, Acaulospora morrowiae, A. reducta, A. tuberculata, Cetraspora 

sp.1, Entrophospora infrequens e Racocetra gregaria). Em geral, A. morrowiae, A. 

reducta, Cetrasposra sp.1, E. Infrequense e R. gregaria foram encontradas apenas na 

estação chuvosa, e apenas D. cerradensis foi detectada exclusivamente na estação 

seca. Espécies de Acaulospora foram dominantes em ambas as áreas e períodos. A 

análise de espécie indicadora mostrou que Acaulospora sp.1 (p=0,01), Acaulospora 

sp.2 (p<0,007) e Sclerocystis sinuosa (p<0,002) foram mais abundantes na estação 

chuvosa do que na estação seca em ambas as áreas, sugerindo um padrão de maior 

esporulação na estação chuvosa. Acaulospora sp.2 (p<0,003) foi indicadora de 

menores teores de Mn no solo e Scutellospora sp.1 (p=0,04) indicou maiores valores 

de pH do solo. 

Os índices de diversidade de Shannon (H'= 1,51 e H'=1,02), equitabilidade de 

Pielou (J'= 0,69 e J’=0,41) e dominância de Simpson (D=0,29 e D=0,61) foram 

estatisticamente iguais (p<0,05) nas áreas de proteção-integral e a uso-sustentáavel, 

respectivamente (Figura7). A curva de acumulação de espécies não atingiu o platô, 

indicando a necessidade de amostragens adicionais (Figura 8). 
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Figura 7 – a) índice de diversidade de Shannon (H’); b) índice de dominância de 
Simpson (D); c) equitabilidade de Pielou (J’) das comunidades de FMA nas Unidades 
de Conservação de Fernando de Noronha, Pernambuco-Brasil: Parque Nacional 
Marinho de Fernando de Noronha (proteção-integral - SP) e Área de Proteção de 
Fernando de Noronha (uso-sustentável – SU) 

  
Fonte: a autora (2017). 

 

Figura 8 – Curva de acumulação de espécies de FMA nas Unidades de Conservação 
de Fernando de Noronha, Pernambuco-Brasil: Parque Nacional Marinho de Fernando 
de Noronha (proteção-integral - SP) e Área de Proteção de Fernando de Noronha 
(uso-sustentável – SU) 

 

Fonte: a autora (2017). 
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As comunidades de FMA nas áreas de proteção-integral e uso-sustentável não 

diferiram estatísticamente de acordo com a PERMANOVA (p>0,05). A ordenação 

NMDS também demonstram que as comunidades de fungos MA foram semelhantes 

entre as Unidades de Conservação (Figura 9). No entanto, a análise env.fit mostrou 

que Mn e pH foram correlacionados com a comunidade de FMA e considerados 

fatores de estruturação dessas comunidades (rs = 0,413, p<0,05). Além disso, 

considerando os nossos dados com outros de riqueza de FMA em diferentes ilhas ao 

redor do mundo, uma regressão linear mostrou que o número de espécies de FMA 

em ilha não é relacionado ao tamanho e/ou a distância ilha-continente (p<0,05) (Figura 

10). 

 

Figura 9 – Análise multidimensional não-métrica (NMDS) da variação entre solo e 
comunidades de fungos micorrízicos arbuculares por categorias de Unidades de 
Conservação (stress = 0,07) 

 

Fonte: a autora (2017). 
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Figura 10 – Riqueza total de espécies de FMA em função da área da ilha e distância 
para o continente (Área: F=0.4112, P=0.5496. Adj.R-Squar=-0.1088. Interaction: 
F=1.37. p<0.000; Distancia: F= 0.1753. P= 0.6928. Adj.R-Squar= -0.1593. Interaction: 
F= 1.173. P< 0.006).O gráfico é baseado em dados deste trabalho e de KOSKE; 
HALVORSON, 1989; STÜRMER; BELLEI, 1994; TRUFEM et al. 1994; KOSKE; 
GEMMA, 1996; SHI et al. 2006; MELO et al. 2014 

 
Fonte: a autora (2017). 

 

 

4.2 FMA EM UNIDADES DE CONSERVAÇÃO DA FLORESTA ATLÂNTICA NO 

NORDESTE DO BRASIL 

 

A densidade de FMA no solo apresentou considerável variação ao longo do transecto 

em todas as áreas protegidas; no entanto, diferenças significativas entre os dois 

manejos florestais não foram observadas (Figura 11). Maiores abundâncias foram 

observadas na estação seca em ambos os manejos (p=0,02) e nos estados do RN e 

BA (p<0,001). A colonização micorrízica seguiu padrão similar ao da densidade de 

esporos de FMA, não diferindo estatisticamente entre os dois manejos (p=0,19). 

Diferenças na colonização, entre estações (p=0,08) não foram observadas e apenas 

nas UCs de PE as raízes estavam significativamente menos colonizadas (p=0,04) (Fig 

11). Em ambas as análises, interações estatísticas entre manejo e estação e manejo 

e Estado não foram significativas (Figura 11). 
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Figura 11 – Densidade de esporos de FMA e colonização micorrízica em áreas 
protegidas de Floresta Atlântica, sob diferentes manejos, no Nordeste Brasileiro 

 

Fonte: a autora (2017). 

 

Cinquenta e seis morfoespécies de FMA foram registradas; dessas, 31 

corresponderam a espécies conhecidas (Tabela 7). No total, 39,3% pertence a 

Glomerales (22 táxons), 35,7% a Gigasporales (20 táxons), 14,3% a Diversisporales 

(oito táxons), 7,1% a Archaeosporales (quatro táxons) e 3,6% a Paraglomerales (dois 

táxons). O gênero mais representativo em termos de número de espécies foi Glomus 

(14 taxa), seguido por Acaulospora (oito táxons), Scutellospora (cinco táxons) e 

Ambispora, Gigaspora e Sclerocystis (quatro táxons cada), Glomus sp.1 (similar a 

Glomus macrocarpum) mostrou distribuição ampla em todos os locais e Glomus 

brohultii, Glomus glomerulatum, Racocetra weresubiae e Acaulospora foveata, 

presentes em mais de 70% das áreas, podem ser consideradas generalistas (Tabela 

7). 

Quarenta táxons de FMA foram recuperadas nas áreas de Proteção-integral e 

45 nas de Uso-sustentável (Tabela 7). Os dados referentes às comunidades de FMA 

são apresentados sem distinção de estações, pois não houve diferença estatística 

(adonis: p=0,23). A curva de acumulação de espécies baseada no número de 
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indivíduos mostrou que o esforço amostral foi suficiente para recuperar mais de 85% 

das espécies presentes nas áreas de Proteção-integral (número esperado: 46,7) e 

mais de 93% nas áreas de Uso-sustentável (número esperado: 48,0) (Figura 12). 

Para entender como os diferentes regimes de manejo nas Unidades de 

Conservação afetam a esporulação das comunidades da FMA, comparamos taxa de 

turnover de espécies (diversidade β), e foi possível observar maior média de 

dissimilaridade entre as áreas de Proteção-integral do que nas de Uso-sustentável 

(Tabela 8). Em concordância, o índice ecológico (Tabela 8) de diversidade α de 

Shannon (H’) foi em média maior nas áreas de Proteção-integral. Apesar da variação 

dos índices ecológicos entre os Estados (longitudes), em geral as áreas sob manejo 

de Uso-sustentável apresentaram maior semelhança e comunidades mais 

homogêneas quando comparadas às localizadas nas parcelas de Proteção-integral. 

De forma geral, de acordo com a ordenação NMDS, as estruturas das 

comunidades de FMA entre os diferentes manejos de conservação foram 

significativamente diferentes pelo teste adonis (F = 2,31, p = 0,01) e também entre os 

Estados (longitudes) (F = 2,95, p< 0,001). De forma contrária, as comunidades não 

diferiram entre as estações seca e chuvosa (F = 1,20, p = 0,23). A análise env.fit 

revelou que nenhum dos parâmetros físicos e químicos do solo analisados foi 

responsável pela estruturação da comunidade, com correlações baixas ou não 

significativas (p> 0,05). 
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Tabela 7 – Abundância relativa (%) dos esporos de fungos micorrízicos arbusculares em áreas 
protegidas de Floresta Atlântica, sob diferentes manejos, no Nordeste Brasileiro. 
 

Espécies de FMA Proteção-integral  Uso-sustentável 

RN PB PE SE BA  RN PB PE SE BA 

Paraglomerales            

Paraglomus 
pernambucanum 

 ▪         ▪ 

P. sp.1   ▪   ▪       

            
Archaeosporales            

Ambispora appendicula   ▪         

Am.brasiliensis        ▪    

Am.reticulata     ▪       

Am. sp.1         ▪   

            

Glomerales            

Claroideoglomus 
etunicatum 

    ▪  ▪     

Funneliformis 
halonatus 

▪      ▪ ▪  ▪ ▪ 

Glomus brohultii  ▪ ▪ ▪ ▪   ▪    
Gl. glomerulatum    ▪ ▪   ▪ ▪   

Gl.sp.1   ▪     
 

   
 

Gl.sp.2  ▪ ▪  ▪   ▪    

Gl.sp.3  ▪ ▪     ▪  ▪  

Gl.sp.4   ▪         

Gl. sp.5           ▪ 

Gl.sp.6         ▪   

Gl. sp.7  ▪      ▪ ▪    

Gl. sp.8           ▪  

Gl. sp.9      ▪       

Gl.sp.10            

Gl. sp.11        ▪   ▪ 

Gl. sp.12  ▪ ▪      ▪   ▪ 

Sclerocystis 
coremioides 

 ▪      ▪   ▪ 

S. pachycaulis ▪           

S. sinuosa         ▪ ▪ ▪ 

S. taiwanensis ▪   ▪ ▪   ▪ ▪ ▪ ▪ 

Septoglomus sp.1 ▪ ▪   ▪       

Rhizoglomus clarum  ▪ ▪        ▪ 

            

Gigasporales            

Bulbospora minima          ▪  

Cetraspora gilmorei        ▪    

Dentiscutata 
cerradensis 

    ▪       

D. scutata ▪   ▪        

D.sp.1          ▪  ▪ 

Gigaspora albida       ▪     

Gi. decipiens  ▪        ▪ ▪ 

Gi. gigantea  ▪          

Gi. sp.1 ▪ ▪  ▪    ▪  ▪  

Intraornatospora 
intraornata 

 ▪        ▪ ▪ 

Orbispora 
pernambucana 

 ▪          

Paradentiscutata 
bahiana 

         ▪  

P. maritima          ▪  
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Abundâncias relativas dos esporos estão simbolizadas da seguinte forma: 

▪ 0-0,5%;  0,5-1%;  1–5%.  5–10%;  10–15%;  >15%; of total spore numbers. 
 
 
 
 
 

 

Tabela 8 – α-diversidade de Shannon-Winner (H’) e β diversidade (turnover de 
espécies) das comunidades de fungos micorrízicos arbusculares em áreas protegidas 
de Floresta Atlântica, sob diferentes manejos, no Nordeste Brasileiro. Médias 
seguidas da mesma letra minúscula na linha (Estados) não diferem estatisticamente 
pelo Teste t (p<0,05). RN=Rio Grande do Norte; PB=Paraíba; PE=Pernambuco; 
SE=Sergipe; BA=Bahia 

Manejos 
α-diversidade (H’) β-diversidade 

RN PB PE SE BA  

Proteção-integral 1,34a 2,05a 1,20a 0,96b 1,68a 0,55a 

Uso-sustentável 1,21a 1,47b 1,22a 1,95a 1,03b 0,52b 

P 0,223 0,004 0,930 0,001 0,001 0,03 

Fonte: a autora (2017). 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Racocetra tropicana ▪      ▪ ▪    

R. weresubiae ▪ ▪  ▪ ▪  ▪ ▪  ▪ ▪ 

Scutellospora sp.1          ▪  

S. sp.2  ▪           

S. sp.3   ▪      ▪    

S. sp.4   ▪      ▪    

S. spinosissima            

            

Diversisporales            

Acaulospora foveata ▪  ▪  ▪   ▪ ▪  ▪ 

A.reducta            

A. rehmii ▪           

A. spinosa    ▪ ▪  ▪    ▪ 
A. sp.1   ▪  ▪    ▪ ▪ ▪ 

A. sp.2     ▪   ▪  ▪   

A. sp.3     ▪    ▪ ▪ ▪ ▪ 

A. sp.4      ▪  ▪    ▪ 

Número de esporos 
identificados por área 

651 126 148 290 196  484 193 134 165 651 
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Figura 12 – Curva de acumulação de espécies baseada na riqueza e abundância de 
indivíduos. A linha contínua mostra o número de espécies encontradas e a linha 
tracejada mostra a extrapolação, PI=Proteção-integral e US=Uso-sustentável 

 

Fonte: a autora (2017). 
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Figura 13 – Escalonamentomultidimensional não-métrico (NMDS) das comunidades 
de FMA sob diferentes manejos, estações e Estados nas Unidades de Conservação 
de Floresta Atlântica no Nordeste do Brasil 

 

Fonte: a autora (2017). 
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4.3 PADRÕES DE DISTRIBUIÇÃO DE FMA EM UNIDADES DE CONSERVAÇÃO DA 

FLORESTA ATLÂNTICA BRASILEIRA 

 

A partir do método de identificação molecular Illumina Miseq obtivemos um total de 

4.223.164 sequências brutas em todas as amostras de raízes para o par de primers 

NS31 e AML2 (SSU). O número de leituras decresceu para 3.171.660 depois do 

paired-end assembly e finalmente para 1.412.077 depois do demultiplex e detecção 

de chimeras. O agrupamento satélite de similaridade a 97% feito a partir dessas 

leituras resultou em 91 OTUs de Glomeromycota distribuídas ao longo das 40 

amostras de raízescoletadas nas 10 Unidades de Conservação de Mata Atlântica, no 

Nordeste Brasileiro. O blast contra os bancos de dados MaarjAM revelou 69 “virtual 

táxons” (VTs) e as 22 sequências consensos restantes foram confimadas como 

Glomeromycota a partir do blast contra o Genbank. De forma geral, as OTUs se 

agrupam majoritariamente no gênero Glomus lato sensu (84,6%), seguidas por 

Acaulospora (5,4%), Scutellospora (4,4%), e Sclerocystis, Gigaspora, Redeckera, 

Paraglomus e Archaeospora com 1,1% cada (Figura 14). 

 

Figura 14 – Abundância de OTUs de FMA nas Unidades de conservação de Floresta 
Atlântica no Nordeste do Brasil sob diferentes manejos: SP=Proteção Integral e 
SU=Uso sustentável; RN=Rio Grande do Norte; PB=Paraíba; PE=Pernambuco; 
SE=Sergipe; BA=Bahia 

 
Fonte: a autora (2017). 
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De acordo com a curva de acumulação de espécies o esforço amostral foi 

suficiente para recuperar 100% das OTUs presentes nas áreas estudadas (Figura 15). 

O mesmo resultado foi confirmado pelos atributos de riqueza Chao1 e ACE (Figura 

16). É possível notar ainda na mesma figura, que os índices de diversidade de 

Shannon, Simpson e InvSimpson são estatisticamente iguais para ambos os manejos. 

 

Figura 15 – Curva de acumulação de espécies utilizando o método de rarefação das 
OTUs de FMA (método de sequenciamento Illumina Miseq) coletados em Unidades 
de Conservação da Mata Atlântica no Nordeste do Brasil 

 
Fonte: a autora (2017). 

 
 

As variáveis categóricas: espaciais (Estados e áreas), vegetação, tipo de solo 

e clima foram responsáveis pela formação da estrutura em larga escala nas 

comunidades de FMA dentro das raízes (baseado em OTUs), com 23,8% de 

explicação para o eixo 1 e 12,4% para o eixo 2 (Figura 17). A análise PERMANOVA 

(adonis) revelou que com exceção dos manejos (P=0,07), as demais variáveis 

testadas foram consideradas estruturadoras das comunidades (Figura 17; P<0,05). 

Quando consideradas juntamente com essas variáveis categóricas testadas, algumas 

das variáveis fisico-químicas do solo medidas (Fe, Cu, Mn, P e K) também 

influenciaram a estrutura das comunidades fúngicas, como revelado pela análise de 

redundância, que explica 11,6% da variância total (Figura 18). 
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Figura 16 – Diversidade Alfa de OTUs de FMA observada e estimada nas Unidades 
de Conservação de Floresta Atlântica do Nordeste no Brasil, sob diferentes manejos: 
SP=Proteção-integral e SU=Uso-sustentável 

 

Fonte: a autora (2017). 

 
Embora algumas variáveis fisico-químicas do solo tenham sido consideradas 

preditoras da estrutura das comunidades fúngicas,foi realizada uma investigação mais 

aprofundada da variação inexplicada na estrutura das comunidades associadas às 

raizes, por meio da simulação de comunidades reunidas sob dinâmica puramente 

neutra usando parametros de distribuição de dissimilaridades das comunidades 

observadas. A análise sugere que a dinâmica das comunidades observadas pode ser 

explicada por fatores majoritariamente determinísticos, uma vez que as comunidades 

neutras apresentam valores médios de dissimilaridades menores (Figura 19). 
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Figura 17 – Escalonamento multidimensional não-métrico (NMDS) das comunidades 
de FMA (OTUs) nas Unidades de Conservação de Floresta Atlântica no Nordeste do 
Brasil apresentada sob as seguintes categorias: a) manejos; b) Estados (divisões 
geopolíticas); c) áreas; d) clima; e) vegetação; e f) tipo de solo 

 
Fonte: a autora (2017). 
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Figura 18 – Análises de Redundância entre a distribuição das OTUs de FMA e as 
características fisico-químicas do solo das Unidades de conservação de Floresta 
Atlântica no Nordeste do Brasil, sob diferentes manejos 

 
Fonte: a autora (2017). 

 
 

Figura 19 – Distribuição de dissimilaridades (distância de Bray-Curtis) das 
comunidades de FMA observadas (linhas sólidas) e simuladas nos pressupostos da 
neutralidade (linhas tracejadas) 

 
Fonte: a autora (2017). 
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4.4 Acaulospora papillosa, NOVA ESPÉCIE DE FMA DA FLORESTA ATLÂNTICA 

BRASILEIRA 

 

Taxonomia 

Acaulospora papillosa C.M.R.Pereira & Oehl.sp. nov. (Figura 20) 

Mycobank MB 814407 

 

Diagnose:—Difere de Acaulospora ignota, A. spinosissima and A.spinosapor ter 

papilas evanescentes na superfície do esporo em vez de espinhos persistentes ou 

verrugas. 

 

Holotipo:—BRASIL, Pernambuco, Tamandaré; isolado de solo rizosférico em potes 

cultivados com Zea maysem casa de vegetação na UFPE em Recife. Solos 

provenientes da Reserva Biológica Saltinho, Tamandaré (8°43'39"–8°43'34"S e 

35°10'28"–35°10'30"W). A data de coleta foi 1.4.2015 (C.M.R. Pereira). Holotipo 

depositado no Herbário PE. Camille Torrend, Pernambuco - URM (URM 87964) e 

isotipos no URM (87965-87967) e Z+ZT, Zurich (ZT Myc 55192). 

 

Etimologia:—O nome da espécie é referente às papilas responsáveis pela superfífice 

rugosa dos esporos da nova espécie. 

 

Descrição:—Sáculos esporíferos hialinos e individualmente formados na extremidade 

da hifa micelial, globosos a subglobosos (70–100 × 65–95 µm), com 1-2 camadas na 

parede,no total com 1,3–2,6 µm de espessura.O pescoço do sáculo se distancia da 

porção terminal do sáculo em 16–28 µm, cerca de 8–16 µm no ponto de formação do 

esporo, e afunila para 6–12 µm em uma distância de 120–150 µm do esporo para o 

micélio. O sáculo normalmente colapsa após a parede do esporo ser formada e 

geralmente é perdido em esporos maduros. Esporos formados lateralmente sobre o 

pescoço da hifa do sáculo esporífero a 50–140 µm de distância do sáculo; coloração 

amarelo claro a amarelo escuro a creme, globosos a subglobosos, 69–100(–110) × 

65–93(–101) µm de diâmetro; com três paredes (externa, média e interna). 

A parede externa (OW) consiste em três camadas (OWL1–OWL3). A primeira camada 

(OWL1) é hialina a subhialina, 0,7–1,7 µm de espessura, evanescente a semi-

persistente e com superfície rugosa devido à presença de pequenas papilas (0,5–1,1 
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µm de diâmetro e 0,5–1,2 µm de altura), as quais estão 0,5–1,1 µm de distância uma 

das outras.A segunda camada (OWL2) é amarela clara a amarela escuro a creme, 

laminada, 1,7–4,3 µm de espessura. A camada interna da parede externa (OWL3) é 

da mesma cor da OWL2, cerca de 0,5–1,1 µm de espessura, e muitas vezes difícil de 

se observar, especialmente quando a camada média não se separa facilmente. 

Nenhuma das camadas apresenta reação ao Reagente de Melzer. 

 A parede média é hialina, apresenta duas camadas finas; 1,0–2,1 µm de espessura 

no total. Ambas as camadas (MWL1 e MWL2) são semi-flexíveis, fortemente 

aderidas,aparentando muitas vezes ser apenas uma camada. Não apresentam reação 

ao Reagente de Melzer em nenhuma das camadas. 

A parede interna é hialina, com duas a três camadas (IWL1–IWL3). A IWL1 tem cerca 

de 0,5–1,1 µm espessura com a ‘beaded’, estrutura granular que muitas vezes 

desaparece quando mantida em ácido lático e quando forte pressão é aplicada antes 

da quebra do esporo. IWL2 apresenta 0,6–2,4 µm de espessura e cora de roxo a preto 

quando exposta ao Reagente de Melzer.IWL3 é muito fina (<0,8 µm) e geralmente 

muito difícil de detectar, uma vez que está intimamente aderida à IWL2. 

Cicatriz (Figura 20) permanece apósdesprendimento da hifa do sáculo esporífero e 

apresenta 7,0–10,8 × 6,5–8,7 µm de largura. O poro é fechado pelas camadas OWL2 

e OWL3. 

Formação da micorriza:—Acaulospora papillosa forma associação micorrízica 

arbuscular com Zea mays, como planta hospedeira em potes de cultura. As estruturas 

micorrízicas consistem em arbúsculos, vesículas, e hifas intra e extraradiculares que 

são coradas de azul escuro em azul de Trypan 0,05%. 

Análise molecular e filogenética:—A análise filogenética das sequências das regiões 

ITS e LSU rDNA colocaram o novo táxon num clado separado de Acaulosporaceae, 

perto de A. longula (LSU rDNA) e A. morrowiae (ITS rDNA) (Figuras 21–22). Os 

valores de suporte para os clados da nova espécie foram acima de 75% em todas as 

análises. Na análise BLASTn, as sequências ambientais de LSU e ITS rDNA que mais 

se assemelharam (97% de identidade) à A. papillosa foram encontradas em raízes de 

milho (KF849639) numa estação experimental em Guangzhou, China (ZENG et al., 

2014). 

Distribuição:—Até agora, o novo fungo foi encontrado apenas na localização tipo, em 

Tamandaré. Ocorre na Reserva Biológica Saltinho juntamente com outras espécies 
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de FMA como Acaulospora scrobiculata, Fuscutata heterogama, Gigaspora margarita, 

Glomus macrocarpum e Paraglomus occultum. 

 

Figura 20 – Acaulospora papillosa.1–2. Esporos quebrados e mostrando a formação 
lateralmente sobre o pescoço do sáculo esporífero, apresentando três paredes 
(externa, média e interna; OW, MW, IW). A camada mais externa da parede externa 
(OWL1) é hialina e se degrada rapidamente, e a segunda camada é estrutural e 
pigmentada (OWL2). 3–4. Estrutura papilar formada na superfície exterior da camada 
evanescente OWl1. 5. Estruturas de papilas podem, em parte, desaparecer quando 
montanhas em ácido láctico. Cicatriz sem papilas na base do esporo.6–9. Estrutura 
das paredes de esporos: OW três camadas (OWL1-3), parede média em duas 
camadas (MWL1-2), IW com duas camadas visíveis (IWL1-2); IWL2 coloração púrpura 
a púrpura escura no reagente de Melzer 
 

 

Fonte: Pereira et al. (2016) 
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Figura 21 – Árvore filogenética de Acaulosporaceae obtida a partir da análise de 
sequências da região ITS (ITS1, 5.8S rDNA e ITS2) de diferentes Acaulospora spp.As 
sequências são rotulados com seus números de acesso de banco de dados.Valores 
de suporte (de cima) são de máxima parcimônia (MP), máxima verossimilhança (ML) 
e análise Bayesiana, respectivamente. Sequências obtidas neste estudo estão em 
negrito. Apenas valores de suporte de pelo menos 50% são mostrados.Ramos 
grossos representam clados com mais de 90% de suporte em todas as análises. A 
árvore teve como outgroup o Claroideoglomus etunicatum. (Índice de consistência = 
0,51; Índice de retenção = 0,87) 
 

 

Fonte: Pereira et al. (2016). 
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Figura 22 – Árvore filogenética de Acaulosporaceae obtida a partir da análise de 
sequências da região LSU de diferentes Acaulospora spp. As sequências são 
rotuladas com seus números de acesso de banco de dados. Valores de suporte (de 
cima para baixo) são de máxima parcimônia (MP), máxima verossimilhança (ML) e 
análise Bayesiana, respectivamente. Sequências obtidas neste estudo estão em 
negrito. Apenas valores de suporte de pelo menos 50% são mostrados.Os ramos 
espessosrepresentam clados com mais de 90% de suporte em todas as análises. A 
árvore teve como grupo externo Claroideoglomus etunicatum. (Índice de consistência 
= 0,49; Índice de retenção = 0,866). 
 

 

Fonte: Pereira et al. (2016). 
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Notas:— Acaulospora rugosa Morton foi originalmente descrita a partir de solo com 

pH baixo e altos teores de alumínio, na rizosfera de Andropogon virginicus, em uma 

mina de carvão abandonada em West Virginia, Estados Unidos da América 

(MORTON, 1986). Mais tarde, o autor aparentemente teve dúvidas sobre a identidade 

da espécie por ele descrita (http://invam.wvu.edu/the-

fungi/classification/acaulosporaceae/acaulospora/rugosa). 

O nosso isolado também se originou a partir de um ambiente ácido, 

especificamente a partir dos ácidos sedimentos do lago Drivenesvatn no sul da 

Noruega. Apesar de serem provenientes de ambientes completamente diferentes, 

nosso isolado apresenta mesma morfologia daquele originalmente descrito como A. 

rugosa em West Virginia, bem como semelhança com as ilustrações originais da 

publicação. Esta é a primeira vez que a morfologia dos esporos de A. rugosa são 

mostrados em fotografias coloridas (Figura 23; espécimes depositados no Z+ZT sob 

número de acesso ZT Myc 55212), enquanto que, simultaneamente, as primeiras 

sequências de A. rugosa também são apresentadas. Nossas análises moleculares e 

resultados filogenéticos sugerem fortemente que A. rugosa não é sinônimo de A. 

morrowiae, pois nas árvores filogenéticas, A. rugosa está perto de A. delicata (ITS 

tree),e A. mellea (LSU tree). A análise BLASTn do fragmento LSU rDNA revelou 

muitas sequências ambientais próximas a A. rugosa. Sequências provenientes de 

raízes de Miscanthus sinensis e Lotus japonicus coletadas em Hokkaido, Japão (AN 

et al., 2008; CHENG et al., 2013), mostraram 99% (AB369791) e 98% de identidade 

(AB369788, AB369790, AB369792, AB547184). Sequências de raízes de Hedera 

rhombea e Rubus parvifolius (AHULU; ANDOH; NONAKA, 2007; MATEKWOR 

AHULU et al., 2006) também foram próximas a A. rugosa (98% de identidade). Para 

a região ITS rDNA, sequências de raízes de macrófitas aquáticas (AM420373, 

AM420378) coletadas na Holanda (BAAR et al., 2011) mostraram 97–98% de 

identidade com as sequências de A. rugosa. 
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Figura 23 – Acaulospora rugosa. 12–13. Esporos com superfície externa rugosa 
devido ao enrugamento de camada de parede exterior do esporo, que muitas vezes 
mostra várias dobras. 14–16. A camada de parede mais externa separa-se bem em 
circundaros esporos sob pressão crescente das lâminulas. 17. Estrutura rugosa de 
dobras sobre a camada da parede externa de um esporo esmagado. 18. Esporo 
esmagado com três paredes (paredes externa, média, interna: OW, MW, IW). 19–20. 
Segmentos de esporos esmagados em PVLG + reagente de Melzer mostrando 
múltiplas camadas das três paredes: OWL1-2, MWL1-2, IWL1-2, OWL1 bem separada 
da OWL2; MWL1 localmente separanda da MWL2; IWL1 com 'beaded', estrutura 
granulada e IWL2 com coloração púrpura a roxo escuro no reagente de Melzer 

 

Fonte: Pereira et al. (2016). 
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5 DISCUSSÃO 

 

5.1 FMA EM UNIDADES DE CONSERVAÇÃO NA ILHA DE FERNANDO NORONHA 

 

A composição das comunidades de FMA não diferiu em função dos regimes de 

manejo em áreas protegidas da Ilha de Fernando de Noronha. Mn e pH influenciaram 

a composição das comunidades de FMA, indicando que o solo exerce forte influência 

sobre essas comunidades em ambientes insulares. Esse padrão sugere que os 

fatores ambientais podem ter maior influência na determinação regional da 

comunidade de fungos MA em comparação com os regimes de manejo ou mudanças 

sazonais, na Ilha de Fernando de Noronha. 

Assim, nossa primeira hipótese foi refutada. De acordo com a análise 

PERMANOVA, a composição das comunidades de FMA foi similar nas duas áreas 

estudadas. Vale ressaltar que 70% da comunidade de FMA é composta por espécies 

de Acaulospora. Estudos anteriores mostraram o sucesso da colonização deste 

gênero em solos com pH variando de 4 a 6 (OEHL et al., 2011b, 2011c) e isso leva-

nos a acreditar que talvez o baixo pH tenha contribuído mais do que os outros fatores 

para estabeleciemtno das comunidades de FMA na Ilha, como indicado pela análise 

env.fit. Outro ponto de destaque foi a presença exclusiva de A. foveata, A. morrowiae, 

A. reducta e A. tuberculata na área de uso sustentável. Essas espécies têm sido 

relatadas em vários estudos como generalistas (GOMES; TRUFEM, 1998; PEREIRA 

et al., 2014; SILVA et al., 2006; STÜRMER; SIQUEIRA, 2011). As espécies de 

Acaulosporaceae são adaptadas a períodos de sucessão inicial, suportam ampla faixa 

de pH e apresentam resposta rápida ao estresse, produzindo muitos esporos, o que 

permite sua persistência e dominância em ambientes perturbados (HART; READER, 

2002; JEFWA et al., 2009; MELO et al., 2014). Além disso, essas espécies podem ser 

classificadas como ruderais devido às altas taxas de crescimento e cicatrização de 

hifas mais eficiente, levando a mecanismos mais eficazes de dispersão e maior 

proteção de hospedeiros contra patógenos e herbívoros (CHAGNON et al., 2013). 

Embora o fósforo não tenha sido um modulador das comunidades de FMA, 

possivelmente o elevado teor deste componente químico no solo também influenciou 

o estabelecimento e a persistência dos FMA nesses ambientes. Uma das principais 

tarefas do fungo na associação é capturar componentes químicos de baixa mobilidade 

no solo, tais como P. Quando este componente é abundantemente disponível para as 
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plantas, a associação pode ser inibida e assim os níveis de colonização micorrízica e 

densidade podem diminuir (COLLINS; FOSTER, 2009; YANG et al., 2014). 

Nossa segunda hipótese foi confirmada pela falta de diferenças na estrutura e 

composição das comunidades da FMA, refletindo algum tipo de perturbação nas duas 

áreas. É amplamente conhecido que a comunidade vegetal pode ter influência direta 

sobre as comunidades de FMA e/ou vice-versa (ZOBEL; ÖPIK, 2014) e mudanças na 

composição da comunidade vegetal refletirão nas comunidades da FMA. A ausência 

de diferenças entre as comunidades de FMA observadas entre as áreas sob diferentes 

práticas de manejo deve-se provavelmente ao processo de homogeneização que tem 

ocorrido na biota das florestas tropicais, como apontado por LÔBO et al. (2011). 

Conforme esses autores, a homogeneização leva a maior similaridade e dominância 

de espécies generalistas. 

Embora as diferenças sazonais também não tenham sido significativas de 

acordo com a ordenação de NMDS, a amostragem em ambas as estações fornece 

uma visão mais abrangente das comunidades, pois contempla o registro de algumas 

espécies apresentando diferentes comportamentos de esporulação (BONFIM et al., 

2016). O esforço amostral foi suficiente para recuperar mais de 75% das espécies de 

FMA presentes nas áreas protegidas de Fernando de Noronha, o que é considerado 

uma boa proporção quando comparada a estudos anteriores usando a mesma técnica 

(LOVELOCK; ANDERSEN; MORTON, 2003; STÜRMER; SIQUEIRA, 2011). Quanto 

à identificação morfológica, oito das 16 espécies de FMA presentes em ambas as 

áreas foram identificadas apenas em nível de gênero. Possivelmente essas espécies 

constituem novos táxons para a ciência, resultado que era esperado, pois trata-se de 

um estudo pioneiro realizado em uma área isolada, nunca estudada em relação à 

diversidade de FMA. Embora as culturas armadilha não tenham adicionado nenhuma 

espécie àquelas encontradas nas amostras de campo, esta análise foi importante para 

o estudo taxonômico e auxiliou na identificação das espécies. 

Em geral, o número de espécies de FMA encontradas na ilha pode ser 

considerado alto, dada a sua pequena área (17 km2) e a sua distância do continente 

(345 km). A teoria da biogeografia afirma que existe um equilíbrio dinâmico entre 

extinção e imigração, seguido de suposições de que as comunidades insulares são 

mais pobres do que as comunidades continentais e que a riqueza aumenta com o 

tamanho da ilha e diminui com o aumento do isolamento da ilha (MACARTHUR; 

WILSON, 1967). É possível observar, a partir dos estudos de diversidade de espécies 
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de FMA em ilhas, incluindo este estudo, que não há uma correlação explícita entre 

riqueza de espécies e o tamanho da ilha e a distância para o continente. Apesar disso, 

a comparação entre os resultados de várias pesquisas é difícil, considerando que o 

número de espécies conhecidas aumentou consideravelmente nos últimos anos e 

alguns dados são de mais de 20 anos. No estudo mais recente, em Açores/Portugal, 

ilha com 2.346 km2 e 1.200 km de distância para o continente foram encontradas 39 

espécies de FMA (0,02 espécies por km2) (MELO et al., 2014), enquanto no presente 

trabalho, em Fernando de Noronha, 16 táxons, alguns dos quais provavelmente novos 

para a ciência, foram identificados, mostrando uma proporção de 0,94 espécies por 

km2. No entanto, o fato da teoria não levar em consideração o estado de conservação 

das áreas, que já é conhecido por modificar a diversidade de FMA, pode comprometer 

a eficácia do modelo neste caso. Os resultados indicam que a situação pode não ser 

tão simples, e mais estudos são necessários para entender melhor como os FMAs se 

ajustam na teoria da biogeografia de ilhas. 

A ilha de Fernando de Noronha perdeu grande parte da vegetação original 

devido ao desmatamento e manejo inadequado, refletindo a habitação contínua por 

mais de 400 anos. Além disso, a área de uso sustentável, que se estende por toda a 

parte habitada da cidade, tem apenas um pequeno e severamente impactado 

fragmento florestal (SERAFINI; FRANÇA; ANDRIGUETTO-FILHO, 2010; TEIXEIRA, 

2003) claramente dominado pela invasora Leucena leucocephala (para mais detalhes 

consulte MELLO; OLIVEIRA, 2016). Embora uma relação próxima entre a diversidade 

de plantas e fungos às vezes seja menos importante para a estruturação das 

comunidades locais de FMA do que outros fatores (LEKBERG; WALLER, 2016), a 

invasão de plantas micotróficas pode ser um dos principais moduladores das 

comunidades de FMA (LEKBERG et al., 2013). A associação micorrízica pode auxiliar 

o processo de invasão de plantas porque a alta colonização micorrízica pode produzir 

grandes benefícios para as plantas invasoras, facilitando assim o processo 

(LEKBERG et al., 2013; PAUDEL; BAER; BATTAGLIA, 2014). Os impactos 

antropogênicos e a presença de L. leucocephala podem ter contribuído para aumentar 

a atividade dos FMA na área de uso sustentável, uma vez que, em geral, a atividade 

foi maior nesta área em ambas as estações. Isso sugere que as plantas na área de 

proteção integral podem ter se tornado mais independentes da associação micorrízica 

em comparação com aquelas em áreas de uso sustentável. As áreas naturais nos 

estágios iniciais de sucessão e/ou impactadas, como as parcelas na área de uso 
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sustentável, exibem espécies de plantas pioneiras dominantes, que são mais 

eficientes para a multiplicação dos FMA, levando a um alto potencial micorrízico no 

solo (ZANGARO et al., 2013). O mesmo padrão foi encontrado em gradientes de 

sucessão nas Florestas Atlântica, de Araucária e Pantanal, onde as plantas pioneiras 

(fase inicial de sucessão) apresentaram maiores taxas de colonização e quantidade 

de propágulos infectivos de FMA na rizosfera do que aquelas em estádio sucessional 

avançado (floresta madura) (ZANGARO et al., 2007, 2012a, 2012b). Os FMAs são 

capazes de colonizar o ambiente a partir de suas várias estruturas, tais como esporos, 

fragmentos de hifas e raízes colonizadas, e o bioensaio NMP é um método eficaz para 

medir a abundância de todos os propágulos viáveis de FMA no solo (CHAUDHARY et 

al., 2014; HART; READER, 2004; MCGEE et al., 1997). 

Apesar do crescente número de áreas protegidas criadas no Brasil, o 

estabelecimento dessas Unidades não garante necessariamente sua eficiência 

(ESTIMA et al., 2014). Os ambientes autónomos, como as ilhas, responsáveis por 

resguardar processos fundamentais e interações ecológicas, parecem vulneráveis 

quando os impactos a longo prazo os atingem e apenas uma gestão integrada 

asseguraria a conservação da biodiversidade nestes ambientes (KIER et al., 2009). 

Nosso estudo tem caráter pioneiro e os resultados ampliam o conhecimento 

sobre as comunidades e a atividade dos FMA em ambientes naturais insulares. 

Apesar da diferente gestão aplicada nas duas áreas de proteção da Ilha de Fernando 

de Noronha, a comunidade de FMA não diferiu significativamente. No entanto, 

observaram-se diferenças claras na atividade destes microrganismos em ambas as 

épocas, como colonização micorrízica, densidade de glomerosporos e NMP de 

propágulos infectivos, com maior valor nas áreas de uso sustentável, sugerindo que a 

perturbação ambiental combinada com a dominância de uma espécie de planta 

invasora promoveu tais mudanças na atividade dos FMA. 

 

 

5.2 FMA EM UNIDADES DE CONSERVAÇÃO DA FLORESTA ATLÂNTICA DO 

NORDESTE DO BRASIL 

 

As práticas de manejo nas Unidades de Conservação da Mata Atlântica no Brasil 

parecem influenciar a diversidade e a estrutura geral das comunidades de FMA ao 

reduzir a diversidade β nas áreas sob uso-sustentável. Outros estudos comparando a 
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atividade, a distribuição e a composição de espécies de FMA em áreas de Floresta 

Tropical em estágios sucessionais (BONFIM et al., 2013; CASTILLO et al., 2006), 

fragmentadas (BRUNDRETT; ASHWATH, 2013; MANGAN et al., 2004; SANTOS; 

CARRENHO, 2011) ou desflorestadas (DA SILVA et al., 2015; PEREIRA et al., 2014; 

ZHANG; GUO; LIU, 2004) já demonstraram que a diversidade de FMA pode ser 

afetada por diferentes tipos de manejo. Embora alguns desses relatos considerem 

perturbações antrópicas substanciais, nossos resultados sobre a estrutura das 

comunidades de FMA mostraram surpreendentemente o mesmo padrão, com menor 

diversidade e uniformidade em geral nas áreas de uso-sustentável, apesar da riqueza 

de espécies permanecer inalterada. 

A diversidade β descreve o padrão espacial de substituição de espécies entre 

locais (turnover) e perda de espécies de local para local (nestedness) (BASELGA; 

ORME, 2012; SOCOLAR et al., 2015). Neste estudo, o índice de β-diversidade 

(pairwise dissimilarity) indicou uma tendência semelhante para uma menor 

heterogeneidade em áreas de uso-sustentável (Tabela 8). Os demais fatores que 

podem influenciar o padrão das comunidades: estações e variáveis ambientais 

tiveram menor influência no padrão, deixando os diferentes manejos florestais e a 

distância geográfica como os principais fatores que influenciaram os padrões das 

comunidades de FMA, ou mesmo efeitos estocásticos. Resultados suportam a ideia 

de que existe um continuum, onde os processos de nicho e neutros podem determinar 

a composição das comunidades fúngicas, mas isso irá depender do contexto 

ambiental (BECK et al., 2015; CARUSO; POWELL; RILLIG, 2012). 

Estudos prévios mostram que a composição de comunidadesde FMA é mais 

afetada pelos diferentes usos do solo (impactos antropogênicos) do que por 

características físicas e químicas do solo (OEHL et al., 2003; PEREIRA et al., 2014). 

O maior turnover de espécies em parcelas de proteção-integral entre regiões é 

interessante. Diferenças apenas nos fatores ambientais podem não explicar 

completamente as diferenças nas comunidades, visto que as características fisico-

químicas do solo, por exemplo, foram pobres preditoras da composição da 

comunidade. Isso sugere que os fatores ambientais não são os principais condutores 

na montagem da comunidade de FMA e que os processos neutros podem ser um fator 

principal explicando os padrões observados (POWELL; BENNETT, 2015). 

Mesmo pequenas diferenças nas práticas de manejo florestal parecem 

influenciar os padrões de distribuição local e regional da estrutura das comunidadesde 
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FMA. As práticas de manejo em áreas sob uso-sustentável impõem alguma 

perturbação nas florestas. Essa intensidade de perturbação crescente pode levar à 

perda de espécies raras das comunidades locais ou imposição de filtros ambientais, 

com consequente diminuição da diversidade. A perda de diversidade e a 

homogeneidade taxonômica em ambientes florestais fragmentados e/ou impactados 

são tipicamente alcançadas quando as espécies adaptadas às perturbações, 

generalistas e pioneiras, tornam-se cada vez mais dominantes (TABARELLI et al., 

2010). No presente estudo, apenas cinco das 57 espécies de FMA foram encontradas 

em pelo menos 70% de todas as áreas florestais estudadas (A. foveata. Glomus sp.1 

– aff. G. macrocarpum. G. brohultii. G. glomerulatum e R. weresubiae). Assim, estas 

cinco espécies podem ser consideradas generalistas pois são capazes de sobreviver 

e se estabelecer em condições muito diferentes (Tabela 7). Algumas espécies 

também foram exclusivas de apenas uma das áreas, como por exemplo, Glomus sp. 

6, 7 e 8 e algumas espécies de Gigasporales. Isso sugere que essas espécies 

apresentam dificuldade de dispersão, o que é improvável para Glomeromycota 

(DAVISON et al., 2015), ou não são capazes de passar pelo filtro ambiental imposto 

(KIVLIN et al., 2014). 

É geralmente aceito que uma grande diversidade de FMA é benéfica para a 

comunidade vegetal, embora as consequências da perda de diversidade ainda não 

sejam conhecidas (BREARLEY et al., 2016; VAN DER HEIJDEN et al., 1998a). A 

diversidade relativamente elevada de FMA em florestas tropicais poderia ter um 

impacto significativo no recrutamento, estabelecimento e composição de hospedeiro 

vegetal (HUSBAND et al., 2002), e a diminuição da diversidade nas comunidades da 

FMA, como resultado das atividades humanas nas áreas de uso-sustentável, pode ter 

consequências negativas para a diversidade de plantas nas áreas florestais. Embora 

a diversidade, a equitabilidade e a riqueza de FMA em algumas áreas da Mata 

Atlântica possam ser menores em comparação com as áreas circunvizinhas 

convertidas em culturas agrícolas, uma seleção de espécies ocorre, levando ao 

aumento de espécies generalistas e à perda de espécies importantes e raras em áreas 

que representam hotspots da biodiversidade (PEREIRA et al., 2014). A perda de 

biodiversidade devido à atividade humana em florestas tropicais naturais poderia ser 

particularmente relevante para as comunidades de FMA, pois tais ambientes naturais 

contêm significativamente menos táxons cultiváveis em comparação com os locais 

afetados antropogenicamente (OHSOWSKI et al., 2014). Se esses habitats florestais 
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forem perdidos, várias espécies de FMA também poderão ser perdidas, muitas delas 

antes mesmo de serem descritas (TURRINI; GIOVANNETTI, 2012). 

Embora a prática de manejo pareça impor o mesmo efeito sobre o padrão da 

comunidade em ambas as estações, a variação sazonal também pode ser notada, 

confirmando as diferenças temporais entre algumas espécies de FMA. Apesar da 

grande variação entre o número de esporos de FMA ao longo do transecto, observou-

se uma abundância significativamente maior durante a estação chuvosa em todos as 

áreas. Outros estudos na floresta tropical do Sudeste do Brasil indicaram que maiores 

níveis de densidade de esporos de FMA também ocorrem na estação chuvosa 

(BONFIM et al., 2013; ZANGARO et al., 2013). O maior nível de produção de esporos 

por fungos MA no período chuvoso ao longo do transecto nas áreas de Mata Atlântica 

no Nordeste do Brasil pode ter sido favorecido pela maior umidade do solo e 

temperaturas mais altas que normalmente ocorrem durante esta estação, o que 

aumenta a atividade metabólica das plantas (ZANGARO et al., 2013). Não 

encontramos diferenças significativas na colonização micorrízica entre as áreas, 

conforme relatado em outros estudos na Floresta Tropical. No entanto, esses estudos 

compararam vegetação natural com áreas altamente perturbadas (STÜRMER; 

SIQUEIRA, 2011; VASCONCELLOS et al., 2013; VIOLI et al., 2008), enquanto o 

nosso estudo incluiu apenas áreas florestadas. 

O presente estudo foi baseado na amostragem de esporos de FMA e na 

identificação morfológica das espécies de FMA, considerada um método econômico 

e confiável para avaliar as comunidades de FMA em amostras de solo de campo 

(OEHL et al., 2003). Além disso, foi demonstrado que, quando comparado com 

métodos moleculares, a identificação morfológica pode permitir melhor diferenciação 

dos táxons de FMA e pode ser mais sensível para detectar alterações na composição 

da comunidade (WETZEL et al., 2014). A abordagem morfológica não cobre a 

diversidade total, já que várias espécies de FMA podem estar presentes como outras 

formas de propágulos, especialmente em ambientes florestais (ROSENDAHL, 2008; 

SCHALAMUK; CABELLO, 2010). No entanto, nosso esforço de amostragem 

recuperou mais de 72% das morfoespécies de FMA presentes nas áreas protegidas, 

o que é maior do que o registrado em estudos anteriores (DA SILVA et al., 2015; 

PICONE, 2000b; STÜRMER; SIQUEIRA, 2011). Estudos futuros devem incluir o perfil 

molecular das comunidades de FMA para revelar a diversidade desconhecida dessas 

áreas protegidas. 
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5.3 PADRÕES DE DISTRIBUIÇÃO DE FMA EM UNIDADDES DE CONSERVAÇÃO 

DA FLORESTA ATLÂNTICA BRASILEIRA 

 

A crescente disponibilidade de métodos moleculares para o estudo da ecologia de 

FMA levou a um grande aumento nos levantamentos das comunidades fúngicas em 

diversas áreas naturais e sob distúrbios antropogênicos (ÖPIK et al., 2014). Todavia, 

ainda existe uma grande lacuna de conhecimento sobre os padrões de distribuição e 

quais os possíves mecanismos estruturadores das comunides de FMA no que diz 

respeito ao Brasil, um país megadiverso, onde até o presente momento nenhum 

trabalho em nível regional, levando em consideração métodos baseados em DNA, foi 

publicado (ÖPIK; DAVISON, 2016). 

Por isso a escolha do Domínio Mata Atlântica como objeto de estudo veio num 

momento oportuno. Por ser parte do bioma Floresta tropical úmida, o mais antigo e 

diverso do mundo (PENNINGTON; HUGHES; MOONLIGHT, 2015), e ser um 

ambiente extremamente ameaçado, esse hotspot de biodiversidade ainda permanece 

inexplorado em relação aos padrões de distribuição dos FMA (MYERS et al., 2000; 

ÖPIK; DAVISON, 2016). Por exemplo, a maioria das 22 OTUs confirmadas como 

Glomeromycota que não constavam no MaarJAM (VT – virtual taxa), maior banco de 

dados específico para FMA, foram suportadas por 1.000 a mais de 21.000 leituras 

cada e podem ser consideradas possíveis novos VTs para a plataforma. 

O aproveitamento das sequências 37% do total foi similar ao encontrado por 

XU et al. (2016), único trabalho publicado até o momento utilizando a técnica Illumina 

de sequenciamento para Glomeromycota. Por se tratar de uma técnica emergente, 

ainda existem questões em aberto, como qual região do DNA e qual conjunto de 

primers devem ser considerados. Aqui, escolhemos a região SSU rDNA (18S), que 

fornece variação intraespecífica comparável ao gene LSU em Glomeromycota e 

geralmente fornece sinal filogenético suficiente para permitir a delimitação de grupos 

de seqüências que correspondem aproximadamente ao nível de espécie ou 

ligeiramente acima. Ainda, corresponde ao maior e mais geograficamente diverso 

banco de sequências disponíveis de Glomeromycota nas plataformas de dados, 

principalmente utilizando-se os primers NS31 e AML2 (LEE; LEE; YOUNG, 2008; 

ÖPIK et al., 2013, 2014). 

Apesar do foco deste trabalho ser sobre os padrões de distribuíção das 

comunidades de FMA ao longo de transecto de 800 km, em áreas de Mata Atlântica, 
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é notável que a grande maioria das sequências pertence ao gênero Glomus latu 

senso. A predominância desse gênero se dá provavelmente por dois motivos: 

primeiro, muitas espécies pertencentes a esse gênero produzem grandes quantidades 

de hifas e esporos intrarradicais (contendo grandes quantidades de DNA) e, portanto, 

pode fornecer um sinal de DNA desproporcional, como por exemplo G. intraradices; e 

segundo, o par de primers escolhidos podem ter influenciado no resultado, uma vez 

que ainda há disponível um que contemple a todas ordens e famílias de forma 

igualitária (KOHOUT et al., 2014). 

As variáveis espaciais (distâncias geográficas e áreas) e os tipos de vegetação, 

solo e clima, de acordo com a ordenação NMDS, foram os responsáveis por modelar 

a distribuição das comunidades de FMA presentes em áreas remanescentes de Mata 

Atlântica no Nordeste do Brasil. Isso sugere que a composição das comunidades de 

FMA resulta dos filtros ambientais impostos, como consequência dos efeitos 

cumulativos de processos estocásticos e determinísticos locais, mais do que por 

limitação de dispersão, como já evidenciado por KIVLIN et al. (2014) e VÁLYI et al. 

(2016). De acordo com CARUSO; POWELL; RILLIG (2012), a proporção dos 

processos determinísticos e estocásticos envolvidos na formação das comunidades 

de FMA depende do contexto ambiental. Uma forma simples de mensurar qual dos 

processos está exercendo maior influência como driver das comunidades é testar as 

dissimilaridades (β-diversidade) observadas quanto à hipótese nula. Assim, se a 

estrutura e dinâmica da comunidade for moldada primariamente por processos 

estocásticos, a composição observada não deve diferir quanto às expectativas com 

base na montagem da comunidade aleatória. Já se o filtro ambiental é o processo que 

mais influencia deterministicamente, os táxons coexistentes devem ser mais 

relacionados e o turnover maior ou menor do que o esperado pelo acaso (SCHIMANN 

et al., 2016). 

Da mesma forma, quando aplicados às comunidades de FMA, os dados se 

mostram consistentes com a neutralidade ou divergem ou convergem em relação aos 

níveis de dissimilaridade composicional esperados sob neutralidade (CARUSO; 

POWELL; RILLIG, 2012; POWELL; BENNETT, 2015). Nesse estudo, observamos que 

houve divergência entre os dados de dissimilaridade das comunidades de FMA 

observados e previstos sob neutralidade, para ambos os manejos das Unidades de 

Conservação de Mata Atlântica. É estabelecido que a divergência ocorre em sistemas 

onde o efeito da dispersão limitada é subjugado por perturbação antropogênica ou por 
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extrema heterogeneidade biológica e ambiental (CARUSO; POWELL; RILLIG, 2012). 

Ambos os fatos poderiam explicar os resultados aqui encontrados. Primeiramente, 

pelo espectro do trabalho ter sido em nível regional, os ambientes inevitavelmente 

mudam significativamente quanto às características vegetacionais e climáticas, como 

mostrado previamente pelas ordenações. E segundo, o fato das comunidades ativas 

de FMA não ter diferido nas áreas protegidas sob diferentes manejos, quando se sabe 

que os FMA são indicadores de qualidade do solo, sugere que há impacto 

antropogênico aparente. Isso porque as áreas sob a categoria de uso-sustentável 

enfrentam maiores pressões demográfica, econômica e política do que as de 

proteção-integral em geral. 

Neste estudo, realizado em grande escala regional, quantificamos 

simultaneamente a contribuição relativa de fatores bióticos, abióticos e espaciais ao 

padrão biogeográfico dos FMA. Descobrimos que a distribuição dos FMA na Mata 

Atlântica brasileira foi moldado principalmente por mudanças espaciais, vegetacionais 

e climáticas, os quais portanto, atendiam principalmente a processos determinísticos. 

A detecção e a caracterização da biogeografia dos FMA em Unidades de Conservção 

pode contribuir para aumento da conscientização da importância desses locais como 

reservas genéticas ou repositórios para conservação de longo prazo e manutenção 

de simbiontes micorrízicos em seus habitats naturais. 

 

 

5.4 Acaulospora papillosa, UM NOVO FMA DA FLORESTA ATLÂNTICA DO 

NORDESTE DO BRASIL 

 

Acaulospora papillosa pode ser facilmente distinguida morfologicamente de todas as 

outras espécies de Acaulospora pela combinação de fatores como formação, cor e 

tamanho dos esporos além da superfície rugosa dos esporos que consiste em 

inúmeras papilas formadas sobre a camada mais externa da parede do esporo. Não 

existem outras espécies neste gênero com a mesma estrutura e tamanho semelhante 

dos esporos, Acaulospora spinosa e A. spinosissima tem esporos maiores do que A. 

papillosa e espinhos persistentes sobre a camada mais externa da parede dos 

esporos em vez de papilas rugosas evanescentes semipersistentes (OEHL et al., 

2014). Acaulospora ignota tem verrugas, mas estas são formadas na superfície da 

segunda parede exterior dos esporos (BŁASZKOWSKI; CHWAT; GÓRALSKA, 2015) 
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e não na camada mais externa como encontrado emA. papillosa. Filogeneticamente, 

todas estas espécies formam clados bem separados do clado A. papillosa. 

Além de A. papillosa, duas outras espécies de Acaulospora apresentam 

superfícies rugosas na família Acaulosporaceae: A. dilatata e A. rugosa. Contudo, A. 

dilatata forma sáculo esporífero maior do que A. papillosa, e esporos também maiores, 

os quais são cobertos com pequenos buracos, enquanto A. rugosa apresenta 

superfície rugosa que forma sulcos profundos de 2-10 µm em ácido láctico e 

Lactofenol (MORTON, 1986). Curiosamente, estas duas espécies, A. dilatata e A. 

rugosa, se agrupam no mesmo clado filogenético de Acaulospora como A. papillosa 

(Figuras 15-16). Acaulospora rugosa mostrou 92% e 96% de identidade com A. 

papillosa na análise BLASTn para sequências de ITS e LSU rDNA, respectivamente, 

enquanto para A. dilatata a identidade máxima foi de 96% para o LSU rDNA. 

Acaulospora rugosa foi originalmente isolada a partir de solos com baixo pH 

numa mina de carvão abandonada em West Virginia (EUA), associada com 

Andropogon virginicus (MORTON, 1986). O autor apresentou algumas dúvidas sobre 

a identidade da espécie, quando comparada com A. morrowiae 

(http://invam.wvu.edu/the-fungi/classification/acaulosporaceae/acaulospora/rugosa). 

Nosso isolado de A. rugosa também se originou a partir de um ambiente ácido, mas a 

partir de sedimentos rizosféricos do lago Drivenesvatn, na Noruega. O isolado, 

embora proveniente de um habitat diferente,apresenta morfologia dos esporos 

idêntica ao do protólogo da A. rugosa. Nós fornecemos dados morfológicos dos 

esporos de A. rugosa em fotografias a cores e as primeiras sequências de A. rugosa. 

Nossas análises filogenéticas, morfológicas e moleculares indicam fortemente que A. 

rugosa não é sinónimo de A. morrowiae (SCHENCK et al., 1984). 

O novo fungo foi isolado e cultivado a partir de coleta de solo em uma Reserva 

Biológica do Domínio Mata Atlântica, em Pernambuco (Nordeste do Brasil). Esse é 

um exemplo da diversidade inexplorada dos FMAs especialmente em áreas 

protegidas e da necessidade de proteger esses 'hotspots' para conservação da 

diversidade de FMA in-situ, apoiado pelas conclusões de Turrini et al. (2010) e 

Ohsowski et al. (2014). É também um exemplo de que esses ambientes naturais 

devem ser estudados mais profundamente quanto à diversidade de FMAs, ainda 

pouco conhecida (OHSOWSKI et al., 2014; SUDOVÁ et al., 2015). 
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6 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

Os fungos micorrízicos arbusculares (FMA) são microrganismos simbióticos 

que vivem em associação com membros de quase todas as famílias de plantas 

vasculares (BONFANTE; GENRE, 2010). Considerado um grupo ecológico chave 

para a manutenção dos ecossistemas terrestres, sua atividade contribui para manter 

a diversidade de plantas influenciando a composição, a variabilidade e a produtividade 

dos hospedeiros (VAN DER HEIJDEN et al., 1998a, 2015a). Os padrões de 

distribuição e os possíveis fatores determinantes da composição das comunidades de 

FMA em relação a hotspots de biodiversidade como a Mata Atlântica, e também, a 

ambientes neotropicais ameaçados, como a Ilha de Fernando de Noronha, ainda são 

lacunas no conhecimento que precisam ser elucidadas. 

Apesar de métodos moleculares (baseados em DNA, como por exemplo ÖPIK; 

DAVISON, 2016) terem sido incorporados recentemente aos estudos taxonômicos e 

ecológicos dos FMA, os métodos morfológicos de identificação permanecem 

importantes e informativos como evidenciado neste trabalho. 

No primeiro tópico, que aborda as comunidades de FMA em duas Unidades de 

Conservação na Ilha de Fernando de Nononha, os resultados sugerem que a atividade 

dos FMA é afetada pelas práticas de manejo e que a perturbação ambiental 

combinada com a dominância de uma espécie de planta invasora (L. Leucocephala) 

pode promover mudanças na atividade dos FMA. No entanto, a comunidade de FMA 

não foi significativamente afetada pelas práticas de manejo e isso provavelmente se 

deve ao processo de homogeneização que vem ocorrendo na biota das florestas 

tropicais. 

O segundo tópico trata da abordagem morfológica das comunidades de FMA 

em dez Unidades de Conservação ao longo de um transecto de 800 km, no Nordeste 

Brasileiro. Os resultados revelam que as práticas de manejo parecem influenciar a 

diversidade e a estrutura geral das comunidades de FMA ao reduzir a β-diversidade 

nas áreas sob uso-sustentável. E de acordo com a abordagem molecular, proveniente 

do sequenciamento Illumina Miseq, os dados de dissimilaridade das comunidades de 

FMA foram divergentes quanto aos previstos sob neutralidade, indicando algum tipo 

de perturbação antropogênica ou extrema heterogeneidade biológica e ambiental. Foi 

possível também concluir que as variáveis espaciais (distâncias geográficas e áreas) 

e os tipos de vegetação, solo e clima são responsáveis por modelar regionalmente a 
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distribuição das comunidades de FMA em áreas remanescentes de Mata Atlântica no 

Nordeste do Brasil. 

A caracterização dos FMA em Unidades de Conservação no Nordeste 

Brasileiro revelou um padrão até então desconhecido de distribuição das 

comunidades, assim como oito novas ocorrências de morfoespécies para o Bioma 

Floresta Tropical Úmida, 22 possíveis novos táxons virtuais para o banco de dados 

mundial MaarjAM (ÖPIK et al., 2010) e potenciais novas espécies, sendo uma dessas 

já descrita, publicada e apresentada no último tópico (Acaulospora papillosa). Os 

resultados gerados nesse estudo, bem como as sequências ambientais registradas 

serão incorporadas às plataformas públicas de dados disponíveis e certamente terão 

um papel decisivo nos trabalhos que tentam elucidar os padrões globais de 

distribuição dos Glomeromycota, visto que existe uma grande lacuna de conhecimento 

para a América do Sul. 

Os dados gerados neste trabalho também poderam subsidiar políticas de 

preservação e auxiliar na implementação de planos de manejo que contemplem ações 

voltadas à recuperação de ambientes em áreas protegidas de Mata Atlântica, através 

da identificação de áreas mais prioritárias e adoção de medidas de conservação e/ou 

recuperação das áreas. 
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