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RESUMO 

 

A biodiversidade da Caatinga vem sendo intensamente ameaçada por perturbações 

antropogênicas crônicas, caracterizada pela a remoção frequente e contínua de pequenas 

porções da biomassa vegetal, alterando as comunidades bióticas e suas interações biológicas. 

Entre essas comunidades, estão os fungos micorrízicos arbusculares (FMA) que proporcionam 

diversos benefícios, sendo cruciais para a manutenção dos ecossistemas naturais, 

principalmente em ambientes semiáridos, sujeitos a fortes ações antrópicas e mudanças 

climáticas. O objetivo deste estudo foi avaliar a influência das pressões antrópicas crônicas e 

diferentes condições temporais ao longo de um ano sobre os FMA em áreas de floresta 

tropical seca no nordeste brasileiro. Amostras de solo foram coletadas em dezembro/2013 

(transição período seco/chuvoso), março/2014 (período chuvoso) e setembro/2014 (período 

seco) em áreas com diferentes níveis de perturbação antropogênica: áreas não perturbadas 

(NP-Controle), com perturbação intermediária (PINT) e perturbação elevada (PELV). As 

propriedades químicas e físicas do solo diferiram entre todas as áreas e períodos estudados. O 

número de glomerosporos, colonização micorrízica, número de propágulos infectivos de FMA 

e quantidade de proteína do solo relacionada à Glomalina (PSRG), e a composição da 

comunidade de FMA não diferiram entre as áreas sem e com perturbação, entretanto foram 

diferentes em relação aos períodos de amostragem. Não houve correlação das características 

do solo e espécies de plantas com a atividade e a composição das comunidades fúngicas. 

Considerando a variação temporal, apenas a colonização micorrízica e a fração total da 

proteína relacionada à glomalina diferiram, apresentando maiores valores nos períodos de 

transição seco/chuvoso e seco. Foram identificadas 68 espécies de FMA, sendo os gêneros 

Acaulospora e Glomus os mais representativos. Acaulospora sp.4 foi indicadora do período 

chuvoso, enquanto Acaulospora sp.5 e Acaulospora sp.6 foram consideradas indicadoras da 

estação seca. Nenhuma espécie foi considerada indicadora de níveis de perturbação da 

vegetação. Não houve diferença para a riqueza, equitabilidade e diversidade de Shannon entre 

as áreas. Entre os períodos de amostragem foi observada diferença apenas para diversidade 

apresentando menor valor no período seco. O número de taxa virtual (VT) encontrado nas 

amostras de solo e raiz foi 43 e 51, respectivamente, com a predominância de Glomus em 

ambos os habitats.  

Palavras-Chaves: Glomeromycota. Ações antropogênicas crônicas. Sazonalidade. Atividade 

micorrízica. Semiárido. 



 

 

 

ABSTRACT 

 

The Caatinga biodiversity has been intensely threatened by chronic anthropogenic 

disturbances, characterized by the frequent and continuous removal of small portions of the 

plant biomass, altering the biotic communities and their biological interactions. Among these 

communities are the arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) provide several benefits, being 

crucial for the maintenance of natural ecosystems, especially in semiarid environments 

subjected to strong anthropogenic actions and climatic changes. However, they have not yet 

been considered in research related to the impacts of chronic anthropogenic disturbances.The 

aim of this study was to evaluate the influence of chronic anthropic pressures and different 

temporal conditions over one year on the AMF in areas of tropical dry forest in the Brazilian 

northeast. Soil samples were collected in December/2013 (transition period dry/rainy), March 

/2014 (rainy season) and September/2014 (dry season) in areas with different levels of 

anthropogenic disturbance: non-disturbed Control areas (NP-Controle), intermediate 

disturbance (PINT) and elevated disturbance (PELV). The chemical and physical properties 

of the soil differed between all disturbance levels and periods. Mycorrhizal activity (number 

of glomerospores, mycorrhizal colonization, most probable number of AMF infective 

propagules, and glomalin related soil proteins) and AMF community composition did not 

differ between disturbance levels however they were different in relation to the sampling 

periods. There was no correlation of soil characteristics and plant species with the activitie 

and composition of the an fungal communities. Considering the temporal variation, only the 

mycorrhizal colonization and the total glomalin related soil protein differed, with higher 

values in the dry/rainy transition and dry periods. It has been identified 68 species of AMF, 

being the genera Acaulospora and Glomus the most representative. Acaulospora sp.4 was 

indicative of the rainy season, while Acaulospora sp.5 and Acaulospora sp.6 were considered 

indicative of the dry season. Theses was species considered indicative of levels of vegetation 

disturbance. There was no difference in the richness, equitability and Shannon diversity 

between areas. However, the total number of individuals was lower in the NP-Control area. 

Among the sampling periods, differences were observed only for diversity, showing lower in 

the dry period. The number of virtual taxa (VT) found in soil and root samples was 43 and 51, 

respectively, with the predominance of Glomus in both habitats. The genus Gigaspora was 

found only in the root samples.  

Key words: Glomeromycota. Chronic anthropogenic action. Seasonality. Mycorrhizal 

activity. Semiarid. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

A Caatinga, maior floresta tropical sazonalmente seca (FTSS) do Brasil, está entre as 

florestas mais ameaçadas do mundo sendo intensamente alterada por atividades antrópicas, 

principalmente de natureza crônica (MARTORELL; PETERS, 2005, 2009), que se caracteriza 

pela remoção frequente e contínua de pequenas porções da biomassa vegetal (SINGH, 1998).  

Este tipo de perturbação pode alterar a biodiversidade dos ecossistemas, influenciando o 

crescimento e a mortalidade de populações, reduzindo a riqueza e a diversidade de espécies 

das comunidades e causando alterações no fluxo de nutrientes, colocando em risco as 

comunidades bióticas e suas interações biológicas (MARTÍNEZ; PUGNAIRE, 2009; 

PAGANO; SCOTTI; CABELLO, 2011; RIBEIRO et al., 2015).  

Associadas a essas perturbações, alterações sazonais podem agravar ainda mais esse 

cenário, principalmente em regiões semiáridas, uma vez que esse ambiente impõe, devido às 

suas características naturais, fortes filtros ambientais que controlam os padrões de 

crescimento e a reprodução dos organismos (MORO et al., 2016; RITO et al., 2016).  

A maioria das pesquisas realizadas sobre o impacto dessas perturbações 

antropogênicas e sazonais leva em conta apenas as comunidades de plantas e animais acima 

do solo (RIBEIRO-NETO et al., 2016; RIBEIRO et al., 2015; RITO et al., 2016), sem 

considerar o impacto sobre as comunidades microbianas no solo que são essenciais para a 

manutenção dos ecossistemas (SILVA et al., 2015). Entre esses, os fungos micorrízicos 

arbusculares (FMA), que atuam na ciclagem de nutrientes e proporcionam benefícios para o 

ambiente.  

Pertencentes ao filo Mucoromycota e subfilo Glomeromycotina (SPATAFORA et al., 

2016), os FMA formam associação mutualística com as raízes da maioria das plantas 

terrestres (SMITH; READ, 2008). Nessa relação, a planta fornece fotossintatos para o fungo 

que, em troca, beneficia o vegetal, contribuindo para aumento da absorção de água e 

nutrientes minerais do solo (SMITH; SMITH, 2012); proporcionando maior tolerância a 

patógenos (SIKES; COTTENIE; KLIRONOMOS, 2009), à seca e ao excesso de salinidade 

(ESTRADA et al., 2013), entre outros fatores abióticos. 

Além disso, os FMA contribuem para a manutenção e estabilidade edáfica, pois 

auxiliam na agregação do solo, facilitando o intercâmbio gasoso e hídrico, melhorando a 

qualidade do solo e desempenhando um papel importante no estabelecimento, adaptação e 

composição da comunidade vegetal (SMITH; READ, 2008). Assim, são fundamentais para 
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manutenção dos ecossistemas naturais, principalmente em ambientes semiáridos 

(MONTAÑO et al., 2012), sujeitos a fortes ações antrópicas e mudanças sazonais. 

   Atualmente, para contornar as limitações dos métodos tradicionalmente utilizados em 

pesquisas sobre os FMA e na tentativa de aumentar as possibilidades de identificação 

taxonômica, técnicas moleculares tornaram-se padrão nos estudos deste grupo de fungos 

(GORZELAK et al., 2012). Essas técnicas vêm ampliando o conhecimento taxonômico e 

ecológico sobre os FMA, permitindo a identificação taxonômica a partir de esporos coletados 

diretamente do campo, raízes colonizadas e amostras de solo (HIGO et al., 2013; 

KHAKPOUR; KHARA, 2012; KIVLIN; HAWKES; TRESEDER, 2011; RODRÍGUEZ-

ECHEVERRÍIA et al., 2017). 

As associações micorrízicas arbusculares funcionam como vínculos vitais entre as 

comunidades acima e abaixo do solo e mudanças antropogênicas e sazonais, além de causar 

impacto na comunidade vegetal, podem afetar a comunidade de FMA, alterando a riqueza, a 

diversidade desses fungos, e influenciando os custos e benefícios da simbiose  (JOHNSON et 

al., 2013; SINGH et al., 2010; YANG et al., 2013). 

 A maioria dos estudos sobre os impactos das atividades humanas nas comunidades de 

FMA foram conduzidos em áreas com perturbações antrópicas agudas, tais como: 

agrossistemas, áreas desmatadas, ou usadas para mineração e pastagem (DANDAN; ZHIWEI, 

2007; MENEZES et al., 2016; MERGULHÃO et al., 2010; SCHNOOR et al., 2011; TIAN et 

al., 2009; TREJO; BAROIS; SANGABRIEL-CONDE, 2016). Entretanto, é escasso o 

conhecimento sobre a resposta das comunidades de FMA aos efeitos das perturbações 

antrópicas crônicas nos ecossistemas (GAO et al., 2016; SOKA; RITCHIE, 2014).  

  Considerando que os FMA são cruciais para o funcionamento dos ecossistemas 

terrestres, estudos sobre os padrões de distribuição e diversidade de FMA, e suas respostas 

aos distúrbios antropogênicos e variações sazonais em florestas tropicais secas são necessários 

para entender as interações planta-fungo (MARTÍNEZ-GARCÍA, 2011). Do mesmo modo, 

informações sobre esses fungos servem para prever mudanças nas comunidades bióticas dos 

ecossistemas, sendo fundamentais para o entendimento da manutenção da biodiversidade e do 

funcionamento de ecossistemas em cenários de mudança global (SINGH et al., 2010). 

   Nesse contexto, as seguintes hipóteses foram testadas: 1) As áreas com perturbações 

antropogênicas crônicas apresentam menor atividade micorrízica e diversidade de FMA em 

ecossistemas do semiárido; 2) A atividade micorrízica e a diversidade de FMA são menores 

na estação seca; 3) os FMA são mais suscetíveis às variações sazonais na área perturbadas. 

Objetivou-se avaliar a influência das perturbações antropogênicas crônicas e diferentes 
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condições temporais ao longo de um ano sobre a atividade micorrízica e a comunidade de 

FMA em área de floresta tropical seca no nordeste brasileiro. 

2 FUNDAMENTAÇÃO TEÓRICA 

 

2.1 SEMIÁRIDO BRASILEIRO 

 

A Caatinga ocupa uma área de aproximadamente um milhão de km2, representando 

63% da Região Nordeste e 12% do território Nacional. Este bioma exclusivamente brasileiro 

abrange a maior parte dos estados do Piauí, Ceará, Rio Grande do Norte, Paraíba, 

Pernambuco, Alagoas, Sergipe e Bahia, além de pequenas porções do norte de Minas Gerais 

(MEDEIROS et al., 2012). 

O clima da região caracteriza-se por curto período de chuvas (3 a 6 meses) e alta 

variação de precipitação interanual ocasionada por fenômenos de escala global (ARAÚJO, 

2011). A precipitação média anual oscila de cerca de 300 mm na Paraíba até um pouco mais 

de 1.000 m nas áreas limites da Caatinga. A temperatura média anual varia de 23 a 27 ºC, com 

elevado potencial de evapotranspiração (2.500 mm.ano-1) e umidade relativa em torno de 

50%, ocasionando déficit de umidade no solo durante a maioria dos meses do ano 

(MENEZES et al., 2012; SAMPAIO, 2010). 

A Caatinga apresenta relevo variando de plano a ondulado com altitude média 

variando entre 400 e 500 m, podendo atingir mais de 1.000 m em alguns pontos extremos 

(Planalto da Borborema) e ultrapassar os 2.000 m na Bahia.  Os solos são predominantemente 

rasos, com texturas que diferem quanto ao material de origem, podendo ser desde arenosos, 

com baixa capacidade de retenção de água e percolação mais fácil, a solos argilosos, com 

moderada drenagem e permeabilidade lenta (SAMPAIO, 2010). Embora pobres em matéria 

orgânica e bastante susceptíveis à erosão quando não há vegetação, esses solos são ricos em 

sais minerais solúveis  (ALVES; ARAÚJO; NASCIMENTO, 2009). 

A Caatinga apresenta alta diversidade de espécies vegetais, animais e de fungos, com 

registro de aproximadamente 4320 espécies de plantas (FORZZA et al., 2012), 221 de 

abelhas, 241 de peixes, 177 de répteis, 79 de anfíbios, 591 de aves, 178 espécies de mamíferos 

(MMA, 2017) e 999 de fungos (MAIA et al., 2015).  

A vegetação da Caatinga é resultante da interação entre fatores climáticos, 

geomorfológicos e edáficos e caracteriza-se por apresentar plantas adaptadas às condições de 

estresse impostas pelo ambiente (ANDRADE-LIMA, 1981). Predomina a floresta seca 
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composta de vegetação xerófila de porte arbóreo, arbustivo e herbáceo (abundante no período 

chuvoso), geralmente dotadas de espinhos, com microfilia, sendo caducifólias na estação seca. 

As principais famílias representadas neste ambiente são: Caesalpinaceae, Mimosaceae, 

Euphorbiaceae, Fabaceae e Cactaceae (LEAL et al., 2005).  

Embora, ao longo dos últimos anos, estudos sobre a Caatinga venham aumentando 

consideravelmente, ainda há muitas lacunas no conhecimento científico deste bioma, havendo 

necessidade de se ampliar os dados sobre a biodiversidade existente, o que é fundamental para 

o entendimento da evolução, ecologia e conservação das comunidades locais. 

  

2.2 PERTURBAÇÕES ANTROPOGÊNICAS NO SEMIÁRIDO 

 

As perturbações ambientais naturais ou antrópicas modificam os ecossistemas, 

podendo alterar a estrutura das populações biológicas, os recursos naturais, a disponibilidade 

de nutrientes e as condições físicas do ambiente (WHITE; PICKETT, 1985). Essas 

perturbações podem ser agudas quando ocasionam a descaracterização do local, por meio de 

eventos como desmatamento, corte raso, queima da vegetação e mineração; e crônicas quando 

ocorrem de forma lenta e constante, não alterando o ambiente de maneira drástica, 

modificando-o gradualmente, como por exemplo a extração de madeira ou a criação 

extensiva/semiextensiva de animais (MARTORELL; PETERS, 2005; SINGH, 1998). As 

consequências dessas perturbações tornam-se mais graves quando ocorrem  em florestas 

tropicais sazonalmente secas, consideradas entre os ecossistemas mais ameaçados do mundo 

(OLIVEIRA, 2011). 

A Caatinga, maior floresta tropical sazonalmente seca do Brasil, vem sendo 

intensamente alterada por atividades antrópicas, uma vez que parte da população local 

depende do solo e dos recursos naturais desse ambiente (HIROTA et al., 2011; MEDEIROS 

et al., 2012). O uso indevido do solo e a prática de extração indiscriminada dos recursos 

florestais resultam na degradação da cobertura vegetal e do solo, aumentando a extensão de 

áreas desertificadas ou em processo de desertificação (MMA, 2017).  

Em regiões semiáridas as perturbações antrópicas crônicas são mais frequentes e 

caracterizam-se pela remoção contínua de pequenas porções da biomassa vegetal, por  

atividade de extração seletiva de madeira e/ou criação extensiva de animais (RITO et al., 

2016). O efeito deste tipo de perturbação, embora gradativo, afeta a biodiversidade em 
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diferentes níveis tróficos alterando o funcionamento dos ecossistemas (MARTORELL; 

PETERS, 2005, 2009; SINGH, 1998). 

Além dos problemas de ordem antrópica, a Caatinga vem sendo ameaçada pelas 

mudanças climáticas globais que estão ocasionando o aumento da temperatura e diminuição 

da precipitação afetando a produção agrícola, os recursos hídricos, a biodiversidade e a 

acelerando o processo de desertificação (ANGELOTTI; SÁ; MELO, 2009). Além disso, o 

clima extremo da Caatinga impõe filtros ambientais que controlam os padrões de crescimento 

e a reprodução dos organismos (MORO et al., 2016; RITO et al., 2016; TABARELLI; 

PINTO; LEAL, 2009).  

As perturbações antrópicas e as mudanças climáticas influenciam diretamente a 

estrutura das comunidades biológicas acima e abaixo do solo (BELLO et al., 2013),  

ocasionando perda do habitat e da biodiversidade. Acima do solo,  o aumento do dióxido de 

carbono atmosférico, as mudanças de temperatura e precipitação e a disponibilidade de 

nutrientes (BALSER; GUTKNECHT; LIANG, 2010) podem ocasionar mudanças na 

composição taxonômica e funcional da comunidade de plantas  (RIBEIRO et al., 2015; RITO 

et al., 2016; ZANIN; ALBERNAZ, 2016) e de formigas (GIBB et al., 2015; RIBEIRO-NETO 

et al., 2016). Abaixo do solo, a comunidade microbiana é moldada  pelas respostas da 

vegetação às modificações ambientais, as quais afetam a estrutura física da rizosfera e a 

qualidade e quantidade de carbono que entra no sistema do solo (BALSER; GUTKNECHT; 

LIANG, 2010). Além disso, tanto acima quanto abaixo do solo, as perturbações antrópicas 

impõem filtros ambientais que interferem na distribuição das espécies, favorecendo as mais 

tolerantes e menos sensíveis e ocasionando diminuição da diversidade, o que muitas vezes 

leva à homogeneização da comunidade (LÔBO et al., 2011; RIBEIRO-NETO et al., 2016). 

 Impacto negativo na diversidade de espécies de plantas em função da intensidade da 

perturbação foi observado por Ribeiro et al. (2015) ao analisarem o efeito de perturbação 

antropogênica crônica sobre vegetação da Caatinga. 

 Estudando os efeitos da precipitação, e da perturbação crônica e aguda sobre a 

diversidade e outros parâmetros ao longo de um gradiente na Caatinga, Rito et al. (2016) 

sugeriram que a precipitação é um dos principais filtros ambientais determinando a 

distribuição das espécies vegetais. Os autores também observaram que as comunidades 

expostas à maior perturbação e a menor disponibilidade hídrica são dominadas por espécies 

adaptadas ao estresse e ao distúrbio.  
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 Abordando os efeitos da perturbação antropogênica crônica sobre as comunidades de 

plantas e formigas na Caatinga, Ribeiro-Neto et al. (2016) sugeriram que a perturbação 

influencia a diversidade e a composição das comunidades, sendo as plantas mais afetadas que 

as formigas. Esses autores observaram que ocorre uma reestruturação taxonômica ao longo do 

gradiente de perturbação, com a presença de espécies adaptadas ao distúrbio resultando em 

homogeneização biótica.   

 A maioria dos estudos que abordam os impactos dos distúrbios antropogênicos e 

mudanças climáticas levam em consideração apenas as comunidades vegetais e animais 

(RIBEIRO-NETO et al., 2016; RIBEIRO et al., 2015; RITO et al., 2016), sem avaliar os 

efeitos sobre os microrganismos do solo, essenciais para a manutenção dos ecossistemas 

terrestres (SILVA et al., 2015).  

 Assim, tornam-se necessários estudos sobre as comunidades microbianas do solo e 

suas respostas aos distúrbios antropogênicos e às mudanças climáticas em florestas tropicais 

secas para saber como os efeitos dessas perturbações influenciam os ecossistemas (GAO et 

al., 2016; SOKA; RITCHIE, 2014). 

 

2.3 PARQUE NACIONAL DO CATIMBAU (PARNA CATIMBAU) 

 

O Parque Nacional do Catimbau (PARNA Catimbau), criado em 22 de agosto de 2002 

(Decreto 913/12), é uma  Unidade de Conservação  de Proteção Integral  que está localizada 

sobre a bacia Tucano-Jatobá, com área de 62.300 ha distribuídos nos municípios 

pernambucanos de Buíque, Ibimirim e Tupanatinga (SENA et al., 2012).  

O clima é semiárido do tipo Bsh (Classificação Köppen), com chuvas anuais que 

variam de 650 a 1100 mm, concentradas de março/abril até junho/julho. Os solos estão sobre 

bacias sedimentares, classificados principalmente como Neossolos Quartzarênicos, Planossolo 

e Neossolos Litólicos (SILVA-JUNIOR, 2013).   

A vegetação no PARNA Catimbau é composta predominantemente por Caatinga, 

apresentando estratos arbóreo, arbustivo e herbáceo. O PARNA apresenta flora e fauna com 

grande número de espécies endêmicas, sendo uma das áreas prioritárias para pesquisa 

científica (HAUFF, 2010). 

Entre as várias espécies lenhosas, algumas consideradas endêmicas da Caatinga, estão 

presentes no PARNA do Catimbau (HAUFF, 2010). Entre essas, podemos destacar: Croton 

blanchetianus Baill. (“marmeleiros”, Euphorbiaceae), Commiphora leptophloeos (Mart.) J.B. 
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Gillet (“amburana de cambão”, Burseraceae), Poincianella microphylla (Mart. ex G.Don) 

L.P.Queiroz (“catingueira de porco”, Fabaceae). 

Croton blanchetianus Baill.(Marmeleiro) 

O marmeleiro, pertencente à família Euphorbiaceae, é também conhecido 

popularmente como marmeleiro-da-caatinga, marmeleiro branco e marmeleiro-preto. A 

nomenclatura dessa espécie foi modificada de C. sonderianus para C. blanchetianus. É uma 

espécie pioneira, originária do Brasil e endêmica do bioma Caatinga, podendo se propagar por 

quase toda a área desse ecossistema apresentando altura e diâmetros relativamente baixos e 

um significativo número de representantes. É frequentemente encontrada em caatinga 

antropizada por ser considerada uma espécie tolerante a perturbações (ALVES et al., 2014). 

Devido à sua grande capacidade de rebrota na época das chuvas, seu rápido crescimento e 

germinação, queda de folhas que cria um ambiente mais favorável para outras plantas e pelo 

fato de não ser muito procurado pelo gado, o marmeleiro é uma espécie potencial para 

restauração de áreas degradadas e proteção dos solos contra erosão (MAIA-SILVA et al., 

2012). 

É bastante utilizada pelas populações rurais, principalmente para produção de lenha, 

construção de pequenos cercados para abrigar animais e defumação de casas contra muriçocas 

(ALVES et al., 2014). Além disso, serve de alimento para animais silvestres, sua madeira 

pode ser usada em cercas, ripas, caibros e linhas, e como suportes às culturas trepadeiras 

como tomate. As sementes do marmeleiro contêm alto teor de ácido oleico, podendo ser 

utilizado como óleo comestível. O marmeleiro, também, possui potencial medicinal 

(ROQUE; ROCHA; LOIOLA, 2010).  

Commiphora leptophloeos (Mart.) J.B. Gillet (Amburana de Cambão)  

A amburana de cambão, pertencente à família Burseraceae, é uma espécie da flora 

brasileira, típica da vegetação de caatinga, também popularmente conhecida como imburana, 

umburana de cambão, imburana de espinho ou imburana vermelha. Ocorre com elevada 

frequência no vale médio do Rio São Francisco sendo uma espécie característica das caatingas 

xeromórficas do Nordeste brasileiro, e mais curiosamente do Chaco Pantaneiro e das matas 

Chaquenhas (Paraguai), onde apresenta dispersão ampla, porém descontínua (MMA, 2012). 

No Brasil, é encontrada principalmente nos estados do Piauí, Ceará, Rio Grande do 

Norte, Paraíba, Pernambuco, Alagoas, Sergipe, Bahia e Mato Grosso. Alguns autores 
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levantam a hipótese de que a Amburana de cambão não é endêmica da caatinga sendo 

também encontrada no Mato Grosso do Sul e Goiás em florestas decíduas com uma 

composição florística relacionada àquela das Caatingas no nordeste do Brasil (GILLET, 

1979). 

(GILLET, 1979) relata que alguns gêneros poderiam ter entrado na América do Sul via 

Caatinga (ou vice-versa). Commiphora é um gênero de 185 espécies quase totalmente 

africanas e a única espécie americana conhecida desse gênero é C. leptophloeos, previamente 

reconhecida como Bursera simplesmente por ter sido coletada na América do Sul e não na 

África. Outra hipótese levantada é que C. leptophloeos evoluiu independentemente dos 

membros africanos do gênero a partir do estoque florístico de Bursera presente na América. 

É uma espécie decídua, heliófila, pioneira, xerófila, de crescimento lento e que 

apresenta portes variáveis, conforme o ambiente onde se desenvolve. Prefere solos calcários, 

bem drenados e profundos. Floresce na época não chuvosa, com o surgimento da nova 

folhagem e a sua frutificação coincide com o início da queda das folhas (MMA, 2012).  

Apresenta um alto potencial econômico que vai desde a utilização para carpintaria e 

marcenaria, como móveis de luxo, janelas, tabuado, gamelas, colheres, adorno, dornas, 

cambões, cangalhas e até instrumentos musicais como violino e cavaquinho. Também é bem 

utilizada na construção de cercas vivas e divisões de propriedades rurais bem como para lenha 

e carvão, apicultura, meliponicultura e quebra-vento em sistemas agroflorestais. É uma das 

espécies mais utilizadas para artesanato (esculturas, carrancas e etc). Além disso, suas cascas 

e sementes são utilizadas para fins medicinais indicada contra tosses, gripes, bronquites, 

inflamações do trato urinário, gastrite, úlceras e tratamento de feridas, entre outros usos 

(MMA, 2012).  

A amburana de cambão possui uma madeira leve e suscetível ao apodrecimento, 

formando ocos, o que faz que seja considerada como uma das principais espécies para 

nidificação de abelhas sem ferrão (Melipona e Trigona), demonstrando uma importância para 

apifauna e criação de abelhas nativas. Um detalhe importante para a nidificação de abelhas 

nativas é que, aparentemente, há necessidade de ocos em árvores vivas (SILVA, 2013). 

 

Poincianella microphylla (Mart. ex G.Don) L.P.Queiroz (Catingueira de porco) 

 

A catingueira de porco, pertencente à família Fabacea, é também conhecida 

popularmente como catingueira de folhas miúdas, catingueira rasteira, catingueirinho, pem-

pem ou catinga de porco, pelo odor que suas folhas exalam. É uma espécie arbórea, pioneira, 
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registrada nos estados do Piauí, Pernambuco, Paraíba e Bahia, sendo endêmica do bioma 

Caatinga (FERREIRA, 2012).  

Apresenta potencial forrageiro, os animais consomem principalmente a vagem e as 

folhas; como fonte madeireira, para a produção de lenha, carvão e estacas. Além disso, tem 

potencial medicinal (ALMEIDA; BANDEIRA, 2010). 

Desde a criação, existem no PARNA Catimbau pequenos centros urbanos, 

agricultores, grandes proprietários, áreas de importância arqueológica, além de pequenos 

empreendimentos turísticos privados, dando origem a áreas com diferentes históricos de uso 

do solo e de pressão antrópica sobre a vegetação (PELD CATIMBAU/CNPQ, 2017). No local 

também são realizadas diversas pesquisas científicas, entre as quais as incluídas no Programa 

de Pesquisa Ecológica de Longa Duração (PELD), financiada pelo Conselho Nacional de 

Desenvolvimento Científico e Tecnológico (CNPq), que visam conhecer melhor as 

características locais e a biodiversidade, de modo a gerar subsídios que contribuam para 

manutenção da riqueza biológica existente. 

 

2.4 MICORRIZAS ARBUSCULARES 

 

As micorrizas arbusculares constituem a mais antiga e difundida associação simbiótica 

entre plantas e fungos do solo, primordial para garantir a sobrevivência das plantas no planeta 

(BRUNDRETT; ABBOTT; JASPER, 1999). Os registros fósseis, os dados moleculares e as 

análises filogenéticas demonstram que esses fungos e a simbiose micorrízica surgiram durante 

o estabelecimento dos vegetais no ambiente terrestre, no período Devoniano, há 462 milhões 

de anos (SMITH; READ, 2008). Essas associações são comumente encontradas na natureza, 

sendo formadas exclusivamente por fungos micorrízicos arbusculares (FMA), pertencentes ao 

filo Mucoromycota e subfilo Glomeromycotina (SPATAFORA et al., 2016), atualmente 

dividido em três classes, cinco ordens, 15 famílias, 38 gêneros (Tabela 1) e cerca de 296 

espécies (GOTO; JOBIM, 2017). 

Os FMA formam simbiose mutualística com representantes de mais de 95% das 

famílias de plantas vasculares (TRESEDER; CROSS, 2006). A associação é considerada uma 

regra na natureza e o seu não estabelecimento está restrito a algumas espécies de poucas 

famílias vegetais como Brassicaceae e alguns representantes das famílias Juncaceae, 

Proteaceae, Polygonaceae e Cyperaceae (SMITH; READ, 2008). Embora os FMA não 

apresentem especificidade, estudos têm demonstrado que ocorrem preferências por 

determinados hospedeiros e condições ambientais (GAI et al., 2006).   
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Tabela 1.  Classificação atual dos FMA  

Classes Ordens Famílias Gêneros 

Archaeosporomycetes Archaeosporales 

Ambisporaceae Ambispora 

 

Archaeosporaceae 

Archaeospora 

Intraspora 

Palaeospora 

Geosiphonaceae Geosiphon 

Glomeromycetes 

Diversisporales 

Acaulosporaceae 
Acaulospora 

Kuklospora 

Diversisporaceae 

Corymbiglomus 

Diversispora 

Otospora 

Redeckera 

Tricispora 

Pacisporaceae Pacispora 

Sacculosporaceae Sacculospora 

Glomerales 

Glomeraceae 

 

Funneliformis 

Glomus 

Septoglomus 

Simiglomus 

Dominikia 

Kamienskia 

Rhizoglomus 

Sclerocystis 

Entrophosporaceae 

 

Albahypha 

Claroideoglomus 

Entrophospora 

Viscospora 

Gigasporales 

Dentiscutataceae 

Dentiscutata 

Fuscutata 

Quatunica 

Gigasporaceae Gigaspora 

Intraornatosporaceae 
Intraornatospora 

Paradentiscutata 

Racocetraceae 
Cetraspora 

Racocetra 

Scutellosporaceae 

Bulbospora 

Orbispora 

Scutellospora 

Paraglomeromycetes Paraglomerales Paraglomeraceae Paraglomus 

Fonte: Adaptado de Oehl et al. (2011) com atualizações (BLASZKOWSKI, 2012; BŁASZKOWSKI et 

al., 2014; GOTO et al., 2012; MARINHO et al., 2014; OEHL et al., 2015). 

 

 

Os FMA apresentam crescimento muito limitado quando mantidos em meios 

sintéticos, pois são biotróficos obrigatórios e dependem da presença de plantas hospedeiras 

para completarem o ciclo de vida. A propagação desses fungos ocorre por meio de esporos, do 

micélio e de fragmentos de raízes colonizadas. O ciclo de vida dos FMA tem início com a 



23 

 

 

germinação dos glomerosporos e após a formação do tubo germinativo algumas hifas iniciam 

o estabelecimento da simbiose micorrízica arbuscular, que é resultante de uma complexa 

sequência de estímulos químicos que auxiliam no direcionamento das hifas para as raízes. Ao 

encontrarem as raízes, as hifas aderem à superfície (epiderme) formando um apressório que 

penetra as células da epiderme da raiz, constituindo a “unidade de infecção” – daí formam-se 

novas hifas que se espalham e ramificam-se no córtex radicular constituindo o micélio que 

formará intracelularmente os arbúsculos, estruturas efêmeras responsáveis pela troca de 

nutrientes com o hospedeiro.  

Além dos arbúsculos, alguns gêneros de  FMA podem  apresentar vesículas, tanto em 

cavidades celulares quanto em espaços intercelulares (SMITH; READ, 2008), ou células 

auxiliares, formadas no exterior das raízes (Figura 1; DE SOUZA; DECLERCK, 2003). 

Durante o processo de colonização forma-se uma profusa rede de micélio extrarradicular que 

se estende além da região rizosférica e explora maior volume de solo, aumentando a 

superfície de absorção de nutrientes e água (SMITH; READ, 2008).   

 

 
Figura 1. Estruturas dos FMA. a: arbúsculo; b: vesícula; c: esporo; d: células auxiliares 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Os FMA proporcionam diversos benefícios para os vegetais, principalmente o 

aumento na absorção de água e nutrientes minerais de baixa mobilidade do solo, 

particularmente o fósforo e micronutrientes (BONFANTE; GENRE, 2010; WURST; 

GEBHARDT; RILLIG, 2011). Além disso, promovem aumento da resistência vegetal a 

patógenos radiculares (SIKES; COTTENIE; KLIRONOMOS, 2009), maior tolerância à seca 
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e ao excesso de salinidade do solo e influenciam positivamente a nodulação e a fixação 

biológica de nitrogênio (ESTRADA et al., 2013; MAIA et al., 2010).   

 Devido à produção de uma glicoproteína com propriedade cimentante, denominada 

glomalina, e da ação das hifas fúngicas no processo de agregação das partículas de solo, esse 

grupo de fungos contribui para a manutenção, formação e qualidade do solo (CARAVACA et 

al., 2005).  Além disso, a glomalina auxilia na proteção das hifas fúngicas contra dessecação e 

na agregação das partículas minerais e orgânicas presentes no solo (BARTO et al., 2010; 

PENG; GUO; LIU, 2013). Essa biomolécula apresenta alta estabilidade no solo, com vida 

média de 6 a 42 anos e baixa velocidade de degradação, dependendo do solo de origem 

(RILLIG et al., 2001).  

    

2.5 DIVERSIDADE DE FMA NO SEMIÁRIDO 

 

A associação micorrízica arbuscular é essencial em regiões semiáridas (FERREIRA, 

2010; GATTAI, 2006; MAIA et al., 2010; MARINHO et al., 2014; MELLO et al., 2012; 

MERGULHÃO et al., 2008; PANWAR; TARAFDAR, 2006; REQUENA; JEFFRIES; 

BAREA, 1996), favorecendo a retenção de umidade, a estabilidade e a agregação das 

partículas do solo e reduzindo os riscos de erosão, além de proporcionar ao hospedeiro, 

resistência à seca e à salinidade (SAGRERO, 2002). 

Estudos sobre a diversidade de FMA no mundo registram 296 espécies, das quais 153 

são registradas no Brasil (GOTO; JOBIM, 2017). Em 2013, eram mencionadas 90 espécies de 

FMA para a região semiárida (Berbara et al., 2013) e 248 para o mundo; assim, os registros 

do semiárido representavam 36,2% da diversidade global desses fungos.  

Trabalhos realizados nos últimos anos no semiárido brasileiro confirmam a elevada 

diversidade de espécies de FMA e os dados atuais (Apêndice A) aumentam para 111 o 

número de espécies conhecidas para a região, representando 73 % das espécies registradas no 

Brasil. A maioria dos gêneros de FMA atualmente reconhecidos já foi mencionada em áreas 

de semiárido do país (Figura 2). 
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Figura 2. Gêneros de FMA registrados no semiárido brasileiro 

 

 
Fonte: A Autora, 2017. 

 

 

A distribuição dos FMA pode ter relação com as diferentes estratégias de 

sobrevivência desses fungos, que se adaptam a condições bióticas e abióticas específicas de 

um determinado ambiente (SOUZA et al., 2003). Em áreas de regiões semiáridas é comum a 

predominância dos gêneros Acaulospora e Glomus (Figura 2), sendo esses os gêneros com 

maior número de espécies descritas. Algumas espécies desses gêneros produzem esporos 

pequenos (DANDAN; ZHIWEI, 2007) e apresentam maior capacidade de adaptação a solos 

submetidos a diferentes condições ambientais e tipos de manejo (MELLO, 2011), 

demonstrando elevada tolerância a diversos fatores ambientais (OEHL et al., 2010). 

Espécies de Acaulospora e Glomus tendem a ser encontradas em solos ácidos com pH 

menor que 6,5 e/ou com baixo teor de fósforo (GAI et al., 2006; OEHL et al., 2004; SOUZA 

et al., 2003).  

A cada ano, o número de novas espécies de FMA descritas no semiárido brasileiro 

aumenta (FURRAZOLA et al., 2013; GOTO et al., 2009, 2010a, 2011, 2013; MARINHO et 

al., 2014; MELLO et al., 2013; PONTES et al., 2013) e possivelmente muitas outras ainda 

poderão ser encontradas.  
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A utilização de estudos moleculares, adicionados aos morfológicos, pode ampliar 

consideravelmente o conhecimento sobre a ecologia e a diversidade de FMA na região 

semiárida e no país. 

 

2.6 FERRAMENTAS UTILIZADAS NA IDENTIFICAÇÃO DOS FMA 

 

 A taxonomia dos Glomeromycotina era baseada quase que exclusivamente na 

morfologia e ontogenia dos glomerosporos (MORTON; BENNY, 1990), estrutura que 

apresenta características (tamanho, cor, forma, estruturas subcelulares, ornamentações e 

reações histoquímicas da parede) importantes para distinção das espécies  (BENTIVENGA; 

MORTON, 1994). Entretanto, esta caracterização fenotípica pode ser influenciada por 

atributos fisiológicos dos FMA e pelas condições ambientais (TIAN et al., 2009), dificultando 

a identificação precisa das espécies já que os glomerosporos coletados no campo geralmente 

encontram-se degradados ou estão em fases de desenvolvimento inadequadas para a 

identificação (MORTON, 1993).  

Na tentativa de aumentar as possibilidades de identificação e ampliar estudos 

taxonômicos e ecológicos sobre os FMA, métodos alternativos vêm sendo utilizados, com 

destaque para técnicas de biologia molecular baseadas na extração, amplificação e 

caracterização de DNA (BONFANTE; GENRE, 2010; HIGO et al., 2013; LEE; LEE; 

YOUNG, 2008; REDECKER; HIJRI; WIEMKEN, 2003; STUKENBROCK; ROSENDAHL, 

2005). O uso dessas técnicas tem permitido a identificação dos FMA a partir de esporos 

coletados diretamente do campo e em raízes colonizadas, auxiliando na distinção de diferentes 

isolados de uma mesma espécie e no estudo das relações entre espécies, populações e 

comunidades (BORRIELLO et al., 2012; KHAKPOUR; KHARA, 2012; KIVLIN; 

HAWKES; TRESEDER, 2011; OEHL et al., 2011; ÖPIK; PEAY, 2016; RODRÍGUEZ-

ECHEVERRÍIA et al., 2017; VAN GEEL, 2016). 

 A maioria dos estudos moleculares conduzidos com FMA tem utilizado a região que 

compreende os genes ribossomais, devido ao seu alto poder de resolução, capacidade de 

alinhamento por meio de amplos grupos taxonômicos (VAN GEEL, 2016) e por conterem 

regiões extremamente conservadas que permitem a construção de diversos iniciadores 

(APPOLONI et al., 2008). Tipicamente, os genes do rDNA de eucariotos são encontrados 

como unidades repetitivas em sequências (100 a 200 cópias), separadas por espaços não 

transcritos-NTS (Non Trascribed Spacers). As unidades transcritas são compostas por genes 



27 

 

 

do rRNA 18S, 5.8S e 28S, bem como de várias regiões espaçadoras internas - ITS (Internal 

Transcribed Spacers), as quais apresentam taxas de evolução mais rápidas que a subunidade 

menor do DNA ribossomal (SSU rDNA) e maior do DNA ribossomal (LSU rDNA) e podem 

ser utilizadas na caracterização de diferentes espécies (LANFRANCO et al., 2001; WHITE et 

al., 1990).  

Técnicas moleculares foram utilizadas por Colozzi-Filho; Cardoso (2000) para estudar 

a dinâmica populacional dos FMA na rizosfera e nas raízes de cafeeiro colonizadas. Segundo 

os autores, os perfis de amplicons de ITS obtidos das raízes colonizadas e dos esporos 

coletados na rizosfera demonstraram que a presença do esporo na rizosfera não é um 

indicativo seguro da colonização radicular.  

 Kowalchuk; De Souza; Van veen (2002) estudaram pela técnica de DGGE as 

comunidades de FMA associadas a gramíneas em dunas de areia, na Holanda, identificando 

espécies de Glomus e Scutellospora no solo e nas raízes colonizadas. Os autores também 

observaram que a diversidade de esporos na rizosfera pode não representar a comunidade que 

coloniza as raízes.  

A abordagem molecular foi empregada por Hempel; Renker; Buscot (2007) para 

investigar a composição de espécies de FMA representada por esporos no solo, em raízes 

colonizadas e no micélio extrarradicular, em área cultivada na Alemanha, observando 

diferenças relevantes na estrutura das comunidades estudadas.  

 Recentemente, com o avanço das ferramentas moleculares, estudos sobre a ecologia de 

FMA vem sendo realizados por sequenciamento de nova geração (Next Generation 

Sequencing – NGS) (BOYER, 2014; DAVISON et al., 2012; KOHOUT et al., 2014; LUMINI 

et al., 2010; ÖPIK et al., 2009, 2010; VAN GEEL, 2016; XIANG et al., 2016; XU et al., 

2017). Esta tecnologia possui alto rendimento e eficiência produzindo milhões de sequências 

genômicas a custos reduzidos por base sequenciada. Essa eficiência é devido à clonagem in 

vitro e aos sistemas de suporte sólido usados nas plataformas de sequenciamento,  permitindo 

milhares de leituras de uma única vez (CARVALHO; SILVA, 2010; SALVIOLI; 

BONFANTE, 2013). 

 O sequenciamento de nova geração tem permitido melhor compreensão da dinâmica 

dos FMA sendo utilizado em diversos estudos para quantificar a presença de espécies e a 

estrutura da comunidade de FMA em amostras de solos e raízes colonizadas (BOYER, 2014; 

CUI et al., 2016; DAVISON et al., 2012; HART et al., 2015; ÖPIK et al., 2013). 

 Para facilitar as análises de diversidade molecular dos FMA e permitir comparações 

entre os estudos ecológicos realizados, Öpik et al. (2009), desenvolveu um sistema universal 
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de nomeclatura que denomina de virtual taxa (VT) um grupo de sequências filogenéticamente 

definidas do gene SSU rDNA  que tenham simiaridade igual ou superior 97% de identidade.  

No entanto, ainda há dificuldade em comparar resultados entre os estudos realizados, devido à 

pouca consistência nos conjuntos de primers e genes alvo utilizados (VAN GEEL, 2016), 

sendo a subunidade menor do DNA ribossomal (SSU rDNA) a região mais estudada (ÖPIK et 

al., 2014; ÖPIK; PEAY, 2016). Além disso, cada combinação da região alvo e par de primers 

podem influenciar nos resultados relacionados à comunidade fúngica amostrada (KOHOUT et 

al., 2014; VAN GEEL, 2016). 

 A partir do seqüenciamento de alto rendimento (Illumina) de um fragmento do gene 

SSU rDNA, Xu et al. (2017) avaliaram a composição das comunidades de FMA em amostras 

de solo e em raízes de Chenopodium ambrosioides em diferentes áreas e habitats na China. 

De acordo com os autores, as amostras de raízes apresentavam menor riqueza de sequências 

quando comparada às de solo e a maioria das sequências encontradas nas raízes também 

estava nas amostras de solo. 

A estrutura e a composição de espécies de FMA em raízes de Thuja occidentalis em 

três habitats (áreas com rejeitos de mineração; turfeiras e montanhosas) foi investigada por 

Anwar (2016) utilizando a plataforma de sequenciamento Illumina. A riqueza da comunidade 

fúngica foi afetada pelo tipo de habitat e representantes da família Glomeraceae 

predominaram em todos os habitats estudados. O pH do solo e a comunidade vegetal foram os 

principais fatores que influenciaram a estrutura e a composição das comunidades de FMA. 

 O efeito da adubação sobre as comunidades de FMA em uma área de pastagem na 

China foi investigada por Xiang et al. (2016) usando sequenciamento Illumina, sendo 

detectadas mudanças na composição da comunidade fúngica em função da adubação com 

nitrogênio e fósforo, que aumentou a riqueza e diversidade de espécies de FMA.  

 As técnicas moleculares são ferramentas poderosas e são de grande utilidade na 

taxonomia e caracterização dos FMA, já que a avaliação das comunidades de Glomeromycota 

baseadas somente em características morfológicas dos esporos pode não refletir com exatidão 

a comunidade de FMA que está interagindo com as plantas. A utilização de marcadores 

moleculares complementa os estudos realizados com base em características morfológicas e 

pode contribuir de forma efetiva para identificação mais precisa dos organismos e melhor 

análise da diversidade dos FMA. 
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3 PROCEDIMENTOS METODOLÓGICOS 

 

3.1 CARACTERIZAÇÃO DA ÁREA DE ESTUDO 

 

O estudo foi desenvolvido em áreas de Caatinga no Parque Nacional do Catimbau – 

PARNA do Catimbau (entre 8° 24’ 00” e 8° 36’ 35” S e 37° 09’ 30” e 37° 14’ 40” W) 

localizado no estado de Pernambuco, nos municípios de Buíque, Tupanatinga e Ibimirim 

(Figura 3). 

 

Figura 3. Localização do Parque Nacional do Catimbau 

Fonte: Vasconcelos; Melo (2016) 

 

O clima da região onde está localizado o PARNA é semiárido do tipo Bsh, segundo 

Koppen, com temperatura média de 26 °C, chuvas de regime interanual irregulares, com 

pluviosidade variando de 510 a 1100 mm. A classe de solo predominante é do tipo Neossolo 

Quartzarênico, pobre em nutriente e baixa capacidade de retenção de água (SILVA-JUNIOR, 

2013) (Figura 4). 

A precipitação pluviométrica média considerando os três meses anteriores ao período 

de coleta para a realização desse estudo foi de 58,0 mm em dezembro/2013 (período transição 

seco/chuvoso), 137,6 mm em março/2014 (período chuvoso) e de 38,7 mm em setembro/2014 

(período seco) (AGRITEMPO, 2016) (Figura 5).  
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Figura 4. Mapa de tipos de solo do Parque Nacional do Catimbau –PE 

 

 
Fonte: Fornecido por pesquisadores do Laboratório de Ecologia Vegetal e Aplicada/UFPE como parte 

dos estudos de ecologia vegetal do Projeto Ecológico de Longa Duração (PELD).  

 

 

 

Figura 5. Precipitação pluviométrica média (mm) dos últimos 10 anos e nos anos de coleta (2013 e 

2014), registrada no município de Tupanatinga, PE 

Fonte: A Autora, 2017 
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3.2 LOCAIS DE ESTUDO 

 

  Os locais de estudo foram escolhidos em função dos níveis de perturbação 

antropogênica, sendo descritos como: áreas de perturbação intermediária (PINT) - 

apresentando corte e queima moderados da vegetação, além de trilhas feitas por animais; 

áreas de perturbação elevada (PELV) – com intensos corte e queima da cobertura vegetal, 

criação de caprinos próxima aos locais amostrados, além de várias trilhas de animais e áreas 

não perturbadas (NP-Controle). As áreas NP-Controle foram consideradas como aquelas cuja 

vegetação não foi exposta à agricultura de corte e/ou queima nos últimos 50 anos (LEAL; 

ANDERSEN; LEAL, 2014; RIBEIRO-NETO et al., 2016; RIBEIRO et al., 2015). 

Os diferentes níveis de perturbação foram definidos segundo o grau de distúrbios 

antropogênicos crônicos (DAC), com base em imagens de satélite RapidEye, de mapas de 

solo, precipitação e exploração do solo. Perspectivas de escala de paisagem foram adotadas 

para obter um gradiente de intensidade de DAC (RITO et al., 2016). Para caracterizar os DAC 

foram utilizados três indicadores de distúrbios antrópicos, descritos como importantes 

condutores da perturbação em florestas tropicais: (1) distância para as fazendas mais 

próximas; (2) distância até as estradas mais próximas; (3) total de caprinos e comprimento de 

trilhas de animais dentro de cada área (comprimento de trilhas por área) (LEAL; 

ANDERSEN; LEAL, 2014; MARTORELL; PETERS, 2005; RIBEIRO-NETO et al., 2016; 

RIBEIRO et al., 2015; RITO et al., 2016; SAGAR; RAGHUBANSHI; SINGH, 2003). Os 

dois primeiros indicadores estão relacionados ao acesso das populações aos recursos naturais, 

e o último à pressão que as atividades antrópicas impõem nos ecossistemas da Caatinga 

(RIBEIRO-NETO et al., 2016; RITO et al., 2016).  

A vegetação predominante é do tipo Caatinga stricto sensu, apresentando grande 

diversidade de espécies de plantas que vão desde o tipo herbáceo ao arbóreo, dependendo, 

principalmente, do nível de perturbação da área. O levantamento florístico nas áreas de coleta 

foi realizado por pesquisadores do Laboratório de Ecologia Vegetal e Aplicada/UFPE como 

parte dos estudos de ecologia vegetal do Projeto Ecológico de Longa Duração (PELD) - 

Catimbau. Na vegetação das áreas NP-Controle foram registradas 51 espécies; nas áreas PINT 

41 espécies e nas áreas PELV 50 espécies vegetais. Dezenove espécies são comuns às três 

áreas (Apêndice B). 
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3.3 COLETA DE AMOSTRAS 

 

Amostras de solo foram coletadas em dezembro/2013 (transição seco/chuvoso), 

março/2014 (período chuvoso) e setembro/2014 (período seco). Para cada nível de 

perturbação foram estabelecidas três parcelas (20 x 50 m) com distância mínima de 2 km 

entre cada local. Para controlar os potenciais efeitos das características do solo e do declive do 

terreno, todas as parcelas foram estabelecidas em locais com o mesmo tipo de solo (arenoso) 

(RITO et al., 2016). Em cada parcela, foram coletadas três amostras (formadas por cinco 

subamostras) na zona de influência das raízes de três plantas nativas: Croton blanchetianus 

Baill., Poincianella microphylla (Mart. ex G.Don) L.P.Queiroz e Commiphora leptophloeos 

(Mart.) J.B. Gillet, presentes em todas as áreas. Os solos foram coletados na profundidade de 

0-20 cm; todas as áreas foram demarcadas geograficamente e pertencem ao município de 

Tupanatinga (Tabela2). 

 

Tabela 2. Localização geográfica e altitude das áreas de coleta 

Nível de perturbação 
Localização Geográfica 

Altitude (m) 
Latitude (S) Longitude (W) 

NP-Controle 

8° 25' 40" 37° 18' 16" 628 

8° 29' 07" 37° 19' 19" 735 

8° 28' 58" 37° 20' 34" 666 

PINT 

8° 33' 19" 37° 23' 50" 569 

8° 26' 58" 37° 17' 57" 661 

8° 31' 15" 37° 17' 46" 884 

PELV 

8° 24' 47" 37° 19' 02" 584 

8° 27' 56" 37° 19' 33" 660 

8° 31' 03" 37° 18' 42" 854 

NP-Controle: áreas não perturbadas; PINT: áreas de perturbação intermediária; PELV: áreas de perturbação 

elevada. Fonte: A autora, 2017. 

 

Para as análises moleculares, as três amostras de solo e raiz coletadas em cada parcela 

foram homogeneizadas para compor uma amostra composta, totalizando três unidades 

amostrais/área.  

 

3.4 ANÁLISE DO SOLO 

 

As análises químicas e físicas das amostras de solo foram realizadas na Estação 

Experimental de Cana-de-açúcar do Carpina, da Universidade Federal Rural de Pernambuco. 

Antes das análises, as amostras foram secas ao ar, destorroadas e passadas em peneiras com 

abertura de malha de 2 mm. O pH do solo foi determinado em solução de solo: água (1:2,5 
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v/v). H+ + Al3+ foram determinados após extração com acetato de cálcio e titulação alcalina. 

Ca2+
 e  Mg2+ foram extraídos com cloreto de potássio (KCl) 1 M e mensurados por 

espectrofotometria de absorção atômica. K, Na e P foram extraídos com solução de Mehlich 1 

na proporção de 1:10 (solo:solução extratora), sendo  K+ e Na quantificados por fotometria de 

chama e P por colorimetria. Zn e Mn foram extraidos com Mehlich 1 na proporção 1:5 e 

determinados por espectrofotometria de absorção atômica. A matéria orgânica foi 

determinada por oxidação em dicromato de potássio e titulação com sulfato ferroso 

amoniacal. As propriedades quimicas foram determinadas seguindo as metodologias 

propostas por Silva et al. (1998). As propriedades físicas (areia, silte e argila) foram 

determinadas pelo método da pipeta (EMBRAPA, 1997). 

 

3.5 ECOLOGIA E DIVERSIDADE DE FUNGOS MICORRÍZICOS ARBUSCULARES 

 

3.5.1 Identificação morfológica das espécies de FMA 

 

 Glomerosporos foram extraídos do solo (100g) pela técnica de peneiramento úmido 

(GERDEMANN; NICOLSON, 1963) e centrifugação em água e sacarose 50% (JENKINS, 

1964 modificado), agrupados por tamanho e cor, montados em lâminas com PVLG (álcool 

polivinílico em lactoglicerol) e PVLG + Melzer e submetidos a estudo taxonômico com base 

em características morfológicas. Para identificação foram utilizados manuais 

(BŁASZKOWSKI, 2012; SCHENCK; PÉREZ, 1990), descrições morfológicas disponíveis 

online: INVAM (http:/www.invam.caf.wvu.edu) e Glomeromycota 

(http://www.zor.zut.edu.pl/Glomeromycota/). Seguimos a classificação proposta por Oehl et 

al. (2011), incluindo novos táxons recentemente descritos (por exemplo: Marinho et al., 

2014).   

 

3.5.2 Culturas armadilha 

 

       Para multiplicar os FMA presentes no solo das áreas estudadas e facilitar os estudos 

taxonômicos foram montadas culturas armadilha (por amostra) em vasos, contendo 1Kg de 

amostras de solo do campo, utilizando milho (Zea mays L.) e feijão [Vigna unguiculata (L.) 

Walp] como plantas hospedeiras. Os vasos foram mantidos por três ciclos de multiplicação 

(quatro meses cada) em casa de vegetação, sendo regados em dias alternados. 

http://www.zor.zut.edu.pl/Glomeromycota/
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Quinzenalmente, as culturas armadilha foram fertilizadas com solução de Hoagland 

modificada (HOAGLAND; ARNON, 1950; JARSTFER; SYLVIA, 1992)(HOAGLAND; 

ARNON, 1950)(HOAGLAND; ARNON, 1950). Para favorecer a esporulação, as plantas 

foram submetidas a estresse hídrico durante 15 dias ao final de cada ciclo e as amostras de 

solo (100g) coletadas para extração de esporos e estudos taxonômicos. 

 

3.5.3 Análises ecológicas e estatísticas 

 

Para análises da comunidade de FMA foram determinados: abundância de esporos (N), 

riqueza de espécies (S), índices de diversidade de Shannon-Wiener (H’) e de equitabilidade de 

Pielou (J’). A riqueza de espécies foi determinada pelo número total de espécies identificadas 

em cada área de estudo e o número estimado de espécies foi calculado utilizando o índice de 

Jackknife de primeira ordem (Jackknife 1). O índice de Shannon-Wiener (H’) foi calculado 

pela equação: H’ = - Ʃ(Xi/Xo) x log (Xi/Xo); onde Xi é o número de indivíduo de cada espécie; 

Xo o número de total de indivíduo de todas as espécies (SHANNON; WEAVER, 1949). O 

índice de equitabilidade de Pielou (J’) foi calculado pela equação: J’= H’/Log(S) em que H’ é 

o valor obtido pelo índice de Shannon e S é o número total de espécies (PIELOU, 1975). 

A frequência de ocorrência das espécies (Fi) foi calculada de acordo com a equação 

Fi=Ji/K, em que Fi é a frequência de ocorrência da espécie i; Ji é o número de amostras nas 

quais a espécie i ocorreu e K é o número total de amostras de solo (BROWER; ZAR, 1984). 

As espécies foram consideradas segundo a frequência de ocorrência (FO) como: dominantes 

(>50%), muito comuns (31-50%), comuns (10-30%) e raras (<10%) (ZHANG; GUO; LIU, 

2004). 

As análises da composição das comunidades de FMA foram realizadas com os dados de 

presença e ausência das espécies de FMA nas áreas estudadas. A análise de variância de 

permutação multivariada (PERMANOVA), baseado na distância de Bray-Curtis, foi realizada 

para determinar se os diferentes níveis de perturbação e os períodos de amostragem 

abrigavam diferentes comunidades de FMA. 

Os dados da composição das comunidades de FMA foram ordenados usando 

“nonmetric multidimensional scaling” (NMS)  (KRUSKAL, 1964) para testar o efeito dos 

diferentes níveis de perturbação antropogênica crônica e períodos de amostragem sobre a 

composição da comunidade de FMA. Também foi realizada a análise de BIO-ENV para 

investigar as relações significativas entre a composição da comunidade de FMA e as 

propriedades químicas e físicas do solo dos diferentes níveis de perturbação e períodos 
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estudados e selecionar quais as variáveis do solo que apresentavam melhor correlação com as 

comunidades de FMA (CLARKE; AINSWORTH, 1993). Antes da análise, os dados foram 

normalizados.  

O teste de Mantel (DOUGLAS; ENDLER, 1982) foi realizado para verificar a 

existência de correlação entre a comunidade de FMA e de plantas. 

Para análise de espécies indicadoras, utilizou-se o teste de Monte Carlo (DUFRENE; 

LEGENDRE, 1997); considerando como valor de indicação ≥ 25 e nível de significância < 

5%. Essa análise foi realizada para detectar possíveis relações entre espécies de FMA com os 

níveis de perturbação e período de amostragem. 

Foram verificadas a normalidade dos dados (propriedades químicas e físicas do solo, a 

riqueza de espécies de FMA, a abundância de esporos, o índice de diversidade Shannon-

Wiener e equitabilidade de Pielou e quando necessário foram realizadas as devidas 

transformações (Transformação Box Cox). Em seguida, foram realizadas análises de variância 

(ANOVA) e as médias foram comparadas pelo teste de Tukey (p<0,05), utilizando o 

programa Assistat 7.7 beta (SILVA; AZEVEDO, 2016). 

Os cálculos das curvas de acumulação de espécies e BIO-ENV foram realizados com 

auxílio do Primer 6.0  (CLARKE; GORLEY, 2006). A análise de espécies indicadoras, NMS, 

PERMANOVA e o teste de Mantel foram realizados usando o programa PC-ORD 6.0 

(MCCUNE; MEFFORD., 2011). 

 

3.6. ATIVIDADE MICORRÍZICA 

 

3.6.1 Colonização micorrízica 

 

 As raízes coletadas foram separadas, lavadas, diafanizadas e coradas com azul de 

tripan (0,05%) (PHILLIPS; HAYMAN, 1974). Em raízes muito pigmentadas foi necessário 

adicionar peróxido de hidrogênio (10%) para a descoloração. As raízes coradas foram 

conservadas em glicerol a 50%. Para estimativa da colonização micorrízica, 100 fragmentos 

de raízes de cada amostra foram montados em lâmina e observados com auxílio do 

microscópio, sendo registrada a presença ou ausência de estruturas típicas de FMA conforme 

descrito por Giovanette; Mosse 1980). 
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3.6.2 Número de propágulos infectivos de FMA 

 

Para estimativa do número mais provável de propágulos (NMP) infectivos de FMA, 

amostras de solo das áreas estudadas foram diluídas nas proporções de 1:10; 1:100; 1:1000 

(FELDMANN; IDCZAK, 1992) com areia desinfestada e seca na estufa (Solo + areia =100 

ml). Foram montadas cinco repetições para cada diluição. Os potes receberam sementes de 

milho (Zea mays L.) e foram mantidos em casa de vegetação sendo irrigados diariamente. 

Após 30 dias, as plantas foram colhidas e as raízes clarificadas e coradas  para avaliação da 

colonização micorrízica e o número de propágulos por cm3 solo foi estimado utilizando a 

tabela de Cochran (1950).  

 

3.6.3 Quantificação de proteínas do solo relacionadas à Glomalina (PSRG) 

 

Duas frações de proteínas do solo relacionadas à glomalina foram determinadas 

segundo o método de Wright; Upadhyaya (1998). A fração facilmente extraível (PSRG-FE) 

foi obtida a partir de 0,25 g de solo com 2mL de citrato de sódio (20 mM; pH 7,0), após um 

ciclo em autoclave (121º C/ 30 min.). Para extração da fração total (PSRG-T) foram 

adicionados 2 mL de citrato de sódio (50 mM; pH 7,0) seguindo-se a extração em autoclave 

(121oC/1h). Ambas as frações foram quantificada pelo método de Bradford (1976), em 

espectrofotômetro (595 nm). Os dados foram expressos em mg glomalina g-1 solo. 

 

3.6.4 Análises estatísticas 

 

Os dados micorrízicos foram comparados entre as áreas no mesmo período de 

amostragem e nos diferentes períodos. 

Foi verificada a normalidade dos dados de número de glomerosporos, quantidade de 

propágulos infectivos de FMA, percentagem de colonização micorrízica, teor de proteínas do 

solo relacionadas à glomalina (frações facilmente extraível e total) e quando necessário foram 

realizadas as devidas transformações (Transformação Box Cox). Em seguida, foram 

realizadas análises de variância (ANOVA) e as médias comparadas pelo teste de Tukey 

(p<0,05), utilizando o programa Assistat 7.7 beta (SILVA; AZEVEDO, 2016). 

Para determinar se os diferentes níveis de perturbação e os períodos de amostragem 

influenciavam a atividade de FMA foi realizada análise de variância de permutação 
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multivariada (PERMANOVA), baseado na distância de Bray-Curtis. Além disso, os dados 

foram ordenados usando “nonmetric multidimensional scaling” (NMS)  (KRUSKAL, 1964). 

Antes da ordenação, os dados de atividade de FMA foram relativizados na coluna para 

padronizar a escala das diferentes variáveis. 

O teste de Mantel (DOUGLAS; ENDLER, 1982) foi utilizado para verificar se houve  

correlação entre a atividade de FMA e as propriedades  químicas e físicas do solo. 

A análise de NMS, PERMANOVA e o teste de Mantel foram realizados usando o 

programa PC-ORD 6.0 (MCCUNE; MEFFORD., 2011). 

 

3.7 ANÁLISES MOLECULARES  

 

3.7.1 Extração de DNA de amostras de solo e raízes 

 

 O DNA das amostras de solo (450mg) e raízes (80mg) foi extraído utilizando o kit de 

extração de DNA PowerSoil (Mo Bio Laboratories Inc., Carlsbad, CA, USA) com as 

seguintes modificações: 1) Para aumentar o rendimento do DNA, depois da adição da solução 

C1 (detergente para lisar as células), os tubos com as amostras de raízes foram colocados em 

banho maria a 60 °C durante 10 min; 2)  Tanto para as amostras de solo e raíz, a eluição final 

foi realizada com 75 μl da solução C6 (Tampão 10 mM Tris). 

O DNA de todas as amostras foi enviado ao Centro de Genômica Funcional 

ESALQ/USP para o preparo da biblioteca de amplicons (fragmento da região 18S rDNA), 

sequenciamento na plataforma Illumina MiSeq 2500 (Illumina, Inc., San Diego, CA.). 

 

3.7.2 Preparo da biblioteca de amplicons e sequenciamento de DNA  

 

A partir do DNA metagenômico de solo e raiz, a amplificação do fragmento da região 

18S rDNA foi realizada em duas reações de PCR. A primeira reação da amplificação foi 

realizada com os iniciadores NS31 e AML2 (~560pb, LEE; LEE; YOUNG, 2008; SIMON; 

LALONDE; BRUNS, 1992) em microtubos estéreis contendo 5μl do DNA alvo, 0,5μl de 

cada iniciador (10 μM), 1μl de dNTPs (10mM), 1μl de cloreto de magnésio (MgCl2 - 50mM), 

0,3μl da enzima Taq Platinum (5U/μl), 2,5 μl tampão de reação (10X) e 14,2 μl de água 

ultrapura, totalizando o volume de 25 μl. O programa térmico utilizado incluiu a desnaturação 

inicial a 95ºC por 1 min e 30 s, 35 ciclos de desnaturação a 95ºC por 45 s, anelamento a 60ºC 
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por 1 min, extensão a 72ºC por 45 s, seguidos de um período final de extensão de 5 min a 72º 

C. O produto da reação acima, foi purificado com Beads Ampure XP e usado como molde 

para a segunda reação. Na segunda reação, os amplicons foram ligados a um par de index (N7 

e S5) específico para cada amostra. Em microtubo estéril foi usado 5μl do produto de PCR 

anterior como DNA alvo, 5 μl de cada Index (NEXTERA XT), 25 μl  de KAPA HiFiHotStart 

Ready Mix (2X) e 10 μl de água ultrapura, totalizando o volume de 50 μl. O programa 

térmico da segunda PCR foi de desnaturação inicial a 95ºC por 3 min, 12 ciclos de 

desnaturação a 95ºC por 30 s, anelamento a 55ºC por 30s, extensão a 72ºC por 30s, seguidos 

de um período final de extensão de 5 min a 72º C. Os amplicons da segunda reação foram 

purificados com Beads Ampure XP e normalizados para uma mesma concentração. Em 

seguida, foi feito o pool das bibliotecas e as amostras foram quantificadas por PCR 

quantitativa (qPCR) com o Kit KAPA Library Quantification For Illumina Sequencing 

Plataforms. Posteriormente, foram sequenciadas na plataforma MiSeq da Illumina utilizando 

o kit V3 (2 × 300 pb paired-end). 

 

3.7.3 Análise de bioinformática das sequências  

 

Após uma análise inicial, as sequências de má qualidade foram retiradas, só sendo 

consideradas as que apresentavam o primer correto (NS31 ou AML2) e escore de qualidade ≥ 

30. Posteriormente, as sequências foram combinadas considerando no mínimo 75% de 

sobreposição utilizando o programa Fast Length Adjustment of SHort reads - FLASH 

(MAGOČ; SALZBERG, 2011). Em seguida, usando o banco de dados de Glomeromycota 

MaarjAM (ÖPIK et al., 2010) como referência e seguindo as recomendações de Davison et al. 

(2012), foram removidas as sequências menores que 450 pb e potenciais quimeras usando o  

UCHIME (EDGAR et al., 2011). Após esses procedimentos foram mantidas 29.630 

sequências (46%) para identificação taxonômica. 

 

3.7.4 Identificação taxonômica das sequências 

 

Para identificação taxonômica, foi realizado um BLAST para comparar as sequências 

obtidas com sequências homólogas do banco de dados de Glomeromycota MaarjAM (ÖPIK 

et al., 2010, 2014), seguindo os seguintes critérios: similaridade de sequências ≥ 97%, 

comprimento do alinhamento ≥ 95% do comprimento da sequência obtida em relação à 
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sequência de referência e com valores de E menores do que 10-50 (1e-50). As sequências que 

não foram relacionadas às do banco de dados MaarjAM (68.954) foram clusterizadas com 

97% de identidade utilizando o USEARCH clustering. A partir da realização de um novo 

BLAST contra o bancos de dados “National Center for Biotechnology Information – NCBI 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast), as novas sequências foram identificadas com base nos 

seguintes critérios: similaridade ≥ 90%, comprimento do alinhamento  ≥ 90% da sequência 

obtida em relação à sequência do banco de dados de referência e com valores de E menores 

do que 10-50 (1e-50), como recomendado em outros estudos com FMA (DAVISON et al., 

2012; ÖPIK et al., 2009; RODRÍGUEZ-ECHEVERRÍIA et al., 2017). 

 

3.7.5 Análises – Riqueza Molecular de FMA 

 

As análises da composição das comunidades de FMA foram realizadas com os dados de 

abundância dos virtuais taxas (VTs) relacionados aos gêneros/espécies de FMA nas áreas 

estudadas. Utilizou-se o Diagrama de Venn para comparar o número de VTs presentes nas 

amostras de solo e de raiz. O gráfico de coluna empilhada foi utilizado para comparar a 

riquezas de VTs por gêneros e a porcentagem de sequências obtidas de solo e raízes. As 

análises foram realizadas no Excel. 

 

4 RESULTADOS 

 

4.1 PROPRIEDADES QUÍMICAS E FÍSICAS DO SOLO 

 

Os dados das propriedades químicas e físicas do solo, avaliados a partir da ANOVA, 

não mostraram diferenças significativas entre as áreas e períodos para as varáveis pH, P, 

Mg, m, Na e H. Os solos das áreas avaliadas apresentaram pH ácido. Os valores de 

saturação por base (V), Ca e CTC no solo diferiram entre NP-Controle e PINT e o maior 

valor de V foi registrado na área PELV. Os maiores valores de K e SB também foram 

registrados nas áreas PINT e PELV. Entre os micronutrientes do solo apenas o Mn diferiu 

entre as áreas avaliadas sendo maior nas áreas PINT e PELV e menor na área NP-Controle 

(Tabela 3).  

Ao comparar os períodos, os maiores valores de K, Al, Zn e MO foram observados 

no período seco. O Mn diferiu entre os períodos apresentando menor valor na estação seca 

(Tabela 3). 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast
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Os solos das três áreas foram classificados como de textura arenosa e com pouca 

quantidade de argila. Os maiores conteúdos de areia foram registrados na área NP-Controle. O 

teor de areia na estação transição seco/chuvoso diferiu apenas do chuvoso. Não foram 

detectadas quantidades relevantes de silte (dados não mostrados). Com base nas análises de 

PERMANOVA, a composição do solo diferiu entre todos os níveis de perturbação crônicas 

(F=4,45; p <0,001) e períodos amostrados (F = 7,46; P <0,001). 

 

Tabela 3. Propriedades químicas e físicas do solo em áreas de floresta seca no Parque Nacional do Catimbau – 

PE, sem e com níveis crescentes de perturbação antropogênica crônica: NP-Controle - sem perturbação; PINT – 

perturbação intermediária; PELV – perturbação elevada 

Propriedades químicas 

 
Níveis de perturbação 

antropogênica crônica 

Período de Amostragem 

 NP-

Controle 
PINT PELV 

Transição 

seco/chuvoso 
Chuvoso Seco 

pH  5,20a 5,40a 5,12a 5,30a 5,30a 5,10a 

P (mg/dm3) 9,92a 12,50a 10,82a 10,32a 12,40a 10,60a 

Ca2+ (cmolc/dm3) 1,57b 2,05ab 2,26a 1,82a 1,93a 2,13a 

K+ (cmolc/dm3) 0,07b 0,13a 0,12a 0,09b 0,08b 0,16a 

Mg2+  (cmolc/dm3) 0,29a 0,32a 0,33a 0,31a 0,31a 0,32a 

Na+ (cmolc/dm3) 0,01a 0,03a 0,02a 0,02a 0,02a 0,03a 

H+ (cmolc/dm3) 2,41a 2,28a 2,67a 2,21a 2,41a 2,75a 

Al3+ (cmolc/dm3) 0,12a 0,11a 0,17a 0,10b 0,10b 0,20a 

SB (cmolc/dm3) 1,95b 2,53a 2,73a 2,23a 2,34a 2,63a 

CTC (cmolc/dm3) 4,47b 4,91ab 5,57a 4,54b 4,85ab 5,57a 

Mn (mg/dm3) 2,30b 3,76a 3,37a 3,61a 3,65a 2,18b 

Zn (mg/dm3) 1,6a 1,73a 1,82a 1,30b 1,20b 2,73a 

MO (%) 1,86a 1,96a 2,31a 1,64b 1,91b 2,58a 

V (%) 43,90b 52,49a 48,40ab 49,22a 47,99a 47,59a 

m (%) 5,69a 4,86a 6,19a 4,99a 4,52a 5,23a 

Propriedades físicas 

Areia (%) 94,6a 92,7b 92,9b 93,61a 93,30a 93,50a 

Argila (%) 6,4b 6,8ab 7,0a 7,45a 6,54b 6,98ab 

Médias seguidas pela mesma letra, na linha, não diferem pelo Teste de Tukey a 5% de probabilidade. 

S.B.:Soma de Bases; CTC: Capacidade de Troca de Cátions; MO: Matéria Orgânica; V: Saturação por Bases; m: 

Saturação por Alumínio. Fonte: A autora, 2017. 
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4.2 ECOLOGIA E DIVERSIDADE DE FMA 

 

Foram registrados 68 táxons de FMA distribuídas em 21 gêneros e 11 famílias. 

Dessas, oito táxons (Archaeospora trappei, Archaeospora sp.1, Dentiscutata cerradensis, 

Dominikia sp., Glomus ambisporum, Glomus sp.8, Racocetra fulgida e Scutellospora 

calospora) foram recuperados apenas em culturas armadilha e 40 não foram identificados ao 

nível de espécie por constituírem novas espécies (11) ou por não apresentarem características 

necessárias para identificação (Tabela 4). Os gêneros Acaulospora e Glomus foram os mais 

representativos com 19% do total de espécies registradas; os demais gêneros tiveram menos 

de 10% de representatividade em número de espécies (Figura 6).   

 

Figura 6. Representatividade, em número de espécies, dos gêneros de FMA em área semiárida, no Parque 

Nacional do Catimbau – PE  

Fonte: A autora, 2017. 
 

A área NP-Controle apresentou sete espécies exclusivas (Dentiscutata sp.2, Glomus 

ambisporum, Glomus sp.6, Glomus sp.7, Pacispora sp.1, Racocetra fulgida e Rhizoglomus 

sp.2), enquanto as áreas PINT e PELV apresentaram 15 e 14 espécies exclusivas, 

respectivamente. As espécies Acaulospora mellea, Acaulospora sp.3, Acaulospora sp.4, 

Ambispora appendicula, Cetraspora gilmorei, Glomus sp.3 e Scutellospora sp.2 foram 

registradas em todas as áreas e períodos de amostragem (Tabela 4). 
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Para os diferentes períodos amostrados, Ac. morrowiae, Ac. rehmii, Ac. spinosa, 

Dentiscutata sp.2, Dominikia sp., Entrophospora infrequens, Funneliformis geosporum, 

Fuscutata aurea, Gigaspora sp.1, Gigaspora sp.2, Glomus ambisporum, Pacispora sp.1, 

Racocetra fulgida, Scutellospora sp.3, Septoglomus sp.1, Septoglomus sp.2 e Septoglomus 

sp.4 foram encontradas apenas no período de transição seco/chuvoso, que foi o período de 

coleta com maior número de espécies exclusivas. Acaulospora sp.6, Archaeospora trappei, 

Claroideoglomus etunicatum, Dentiscutata cerradensis, Dentiscutata sp.3, Fuscutata rubra, 

Gigaspora decipiens, Glomus sp.4, Glomus sp.5, Glomus sp.6, Glomus sp.7 e Glomus sp.8, 

Rhizoglomus sp.1, Scutellospora sp.5 foram registradas apenas no período chuvoso. No 

período seco foram observadas nove espécies exclusivas (Acaulospora herrerae, Acaulospora 

sp.5, Archaeospora sp.1, Dentiscutata sp.5, Fuscutata sp.1, Glomus brohultii, Rhizoglomus 

sp.2, Sclerocystis coremioides e Septoglomus sp.5) (Tabela 4). 

Em geral, 80% das espécies de FMA foram raras, 8,3% comuns, 5% muito comuns e 

6,7% dominantes. Na área NP-Controle 53% das espécies apresentaram frequência de 

ocorrência rara, na PINT 69% foram raras e 72% também foram assim classificadas na PELV 

(Tabela 4). 

Ao analisar as espécies de FMA em relação aos períodos de amostragem e níveis de 

perturbação, observou-se que Acaulospora sp.4 foi indicadora do período chuvoso, enquanto 

Acaulospora sp.5 e Acaulospora sp.6 foram consideradas indicadoras da estação seca. 

Nenhuma espécie foi indicadora dos níveis de perturbação da vegetação (Tabela 4). 
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Tabela 4. Abundância relativa (%), classificação com base na frequência de ocorrência e espécies de FMA indicadoras em áreas sem e com níveis crescentes de 

perturbação (NP-Controle - sem perturbação; PINT – perturbação intermediária; PELV – perturbação elevada) nas coletas realizadas nos períodos de transição 

seco/chuvoso (I), chuvoso (II), e seco (III) no Parque Nacional do Catimbau – PE, no semiárido Brasileiro. 

Espécies de FMA 

Abundância relativa (%) 

Classificação 

Espécies de FMA Indicadoras 

NP-Controle PINT PELV Nível de perturbação Período 

I II III I II III I II III Grupo VI (%) p Grupo VI (%) p 

Acaulospora herrerae - - - - - 0,12 - - - R PINT 3,7 1,000 III 3,7 1,000 

Ac. mellea 0,44 0,54 1,53 0,86 1,41 3,87 1,01 1,06 2,93 D PELV 24,8 0,955 III 33,2 0,11 

Ac. morrowiae - - - 0,84 - - - - - R PINT 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Ac. rehmii - - - - - - 0,02 - - R PELV 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Ac. spinosa - - - 0,02 - - - - - R PINT 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Acaulospora sp.1 - - 0,10 0,30 0,62 0,54 0,27 0,22 0,52 MC PINT 18,2 0,077 I 14 0,251 

Acaulospora sp.2 0,05 - - 0,67 - - - - 0,05 R PINT 4,9 0,762 I 11,1 0,102 

Acaulospora sp.3 1,41 1,45 4,76 2,15 5,38 10,92 3,35 4,96 12,18 D PELV 26,7 0,543 III 29,6 0,16 

Acaulospora sp.4 0,59 0,84 1,68 0,20 0,22 0,57 0,30 1,16 0,94 D PELV 22,7 0,274 III 33,4 0,001 

Acaulospora sp.5 - - 0,05 - - 0,12 - - - R NP-Controle 13,2 1,000 III 82,7 0,0002 

Acaulospora sp.6 - - - - - - - 0,12 - R PELV 11,3 0,946 II 70,5 0,0002 

Acaulospora sp.7 0,10 0,15 0,20 - - 0,05 0,20 0,07 0,07 C NP-Controle 15,8 0,203 I 8,9 0,935 

Ambispora appendicula 0,22 0,47 0,32 0,37 0,67 0,42 0,37 0,39 0,30 D PINT 27,9 0,321 II 27,9 0,315 

Archaeospora sp.1 - - - - - - - - * - - - - - - - 

Archaeospora trappei - * - - - - - * - - - - - - - - 

Bulbospora minima - 0,20 0,35 0,02 0,25 - - 0,20 0,07 C PINT 5,9 0,754 II 18,1 0,04 

Cetraspora gilmorei 0,35 0,30 0,05 0,02 0,32 0,79 0,15 0,57 0,20 C PELV 13,6 0,737 II 13,6 0,73 

Claroideoglomus etunicatum - - - - 0,22 - - - - R PINT 3,7 1,000 II 3,7 1,000 

Dentiscutata cerradensis - - - - - - - * - R - - - - - - 

Dentiscutata sp.1 0,05 0,02 - - - - 0,02 0,02 - R NP-Controle 6,7 0,610 I 6,7 0,617 

Dentiscutata sp.2 0,02 - - - - - - - - R NP-Controle 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Dentiscutata sp.3 - - - - - - - 0,07 - R PELV 7,4 0,331 II 7,4 0,322 

Dentiscutata sp.4 - - 0,02 - - - - 0,07 0,05 R PELV 4,9 0,766 III 4,9 0,7688 

Dentiscutata sp.5 - - - - - - - - 0,02 R PELV 3,7 1,000 III 3,7 1,000 

Dominikia sp. * - - * - - - - - - - - - - - - 

Entrophospora infrequens - - - - - - 0,05 - - R PELV 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Funneliformis geosporum - - - - - - 0,30 - - R PELV 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Fuscutata aurea - - - 0,02 - - - - - R PINT 3,7 1,000 - - - 

Fuscutata heterogama - 0,10 - - - - - 0,20 0,10 R PELV 4,9 0,767 II 4,9 0,771 

Fuscutata rubra - - - - - - - 0,07 - R PELV 3,7 1,000 II 3,7 1,000 

Fuscutata sp.1 - - - - - - - - 0,05 R PELV 3,7 1,000 III 3,7 1,000 

Gigaspora decipiens - - - - 0,02 - - - - R PINT 3,7 1,000 II 3,7 1,000 

Gigaspora sp.1 - - - 0,02 - - - - - R PINT 3,7 1,000 I 3,7 1,000 
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Continuação Tabela 4.                 

Gigaspora sp.2 - - - - - - 0,10 - - R PELV 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Gigaspora sp.3 - - - - - 0,02 0,02 - 0,25 R PELV 8,3 0,32 III 8,3 0,317 

Gigaspora sp.4 - - - - 0,02 0,07 - - 0,02 R PINT 4,9 0,771 III 4,9 0,77 

Glomus ambisporum * - - - - - - - - - - - - - - - 

Glomus brohultii - - - - - 0,17 - - - R PINT 7,4 0,329 III 7,4 0,33 

Glomus glomerulatum - - - 0,07 - 0,62 - - - R PINT 11,1 0,103 I 4,9 0,77 

Glomus microcarpum - 0,10 - 1,36 - - 0,27 - - R PELV 5,6 0,686 I 15,4 0,043 

Glomus sp.1 - - 0,27 1,28 0,74 - - 0,32 0,27 C PINT 10,3 0,344 I 3,7 1,000 

Glomus sp.2 - - - 0,07 0,05 - - - - R PINT 7,4 0,324 I 1,9 1,000 

Glomus sp.3 0,37 0,39 1,01 0,49 0,59 0,32 0,42 0,57 1,11 MC PELV 17,4 0,786 III 17,4 0,78 

Glomus sp.4 - - - - 0,22 - - 0,05 - R PINT 1,9 1,000 II 7,4 0,324 

Glomus sp.5 - 0,10 - - 0,12 - - - - R PINT 1,9 1,000 II 7,4 0,34 

Glomus sp.6 - 0,12 - - - - - - - R NP-Controle 3,7 1,000 II 3,7 1,000 

Glomus sp.7 - 0,07 - - - - - - - R NP-Controle 3,7 1,000 II 3,7 1,000 

Glomus sp.8 - - - - * - - - - - - - - - - - 

Intraornatospora intraornata - - - 0,02 0,02 0,02 - - - R PINT 11,1 0,104 I 1,2 1,000 

Pacispora sp.1 0,17 - - - - - - - - R NP-Controle 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Paradentiscutata bahiana 0,02 0,25 0,25 - - - - 0,05 - R NP-Controle 13,2 0,108 II 8,5 0,494 

Racocetra fulgida * - - - - - - - - - - - - - - - 

Rhizoglomus aggregatum - 0,25 - 0,27 - - - - - R PINT 1,9 1,000 I 1,9 1,000 

Rhizoglomus sp.1 - - - - - - - 0,07 -  PELV 3,7 1,000 II 3,7 1,000 

Rhizoglomus sp.2 - - 0,15 - - - - - - R NP-Controle 3,7 1,000 III 3,7 1,000 

Sclerocystis coremioides - - - - - 0,12 - - - R PINT 7,4 0 III 7,4 0,33 

Sclerocystis sinuosa - 0,02 0,02 0,15 0,05 - 0,07 - - R PINT 9,3 0 I 18,1 0,03 

Scutellospora calospora - * - * * - - - - C - - - - - - 

Scutellospora sp.1 0,05 - - - - 0,02 0,02 - 0,15 R PELV 6,7 0,615 III 6,7 0,617 

Scutellospora sp.2 0,39 0,37 0,42 0,17 0,17 0,12 0,32 0,32 0,35 MC PELV 19,6 0,533 III 22,7 0,261 

Scutellospora sp.3 - - - 0,17 - - - - - R PINT 7,4 0,322 I 7,4 0,326 

Scutellospora sp.4 - - - - - - - 0,10 0,02 R PELV 7,4 0,333 II 1,9 1,000 

Scutellospora sp.5 - 0,15 - - - - - 0,07 - R NP-Controle 4,9 0,763 II 11,1 0,102 

Septoglomus sp.1 - - - 0,02 - - - - - R PINT 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Septoglomus sp.2 0,17 - - - - - 0,02 - - R NP-Controle 1,9 1,000 I 7,4 0,32 

Septoglomus sp.3 0,07 - - 0,15 0,07 - 0,25 - - R PINT 5,6 0,702 I 15,4 0,05 

Septoglomus sp.4 - - - - - - 0,17 - - R PELV 3,7 1,000 I 3,7 1,000 

Septoglomus sp.5 - - 0,05 - - 0,32 - - 0,12 R PINT 6,7 0,61 III 18,5 0,007 

Riqueza de espécies 36 40 41        

 *Espécie de FMA detectada em culturas armadilhas.  D - dominantes; MC - muito comum; C – comum; R – rara. As espécies e famílias em negrito são 

consideradas fortes indicadores. VI: Valor de indicação (>25%). Nível de significância p<0,05. Fonte: A autora, 2017.
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As curvas de acumulação de espécies mostraram que o esforço amostral foi suficiente 

para acessar aproximadamente 70%, 71% e 72% da diversidade estimada pelo índice de 

Jackknife de primeira ordem nas áreas NP-C, PINT e PELV, respectivamente (Figura 7). 

 

Figura 7. Curva de acumulação de espécies de FMA, independente do período de coleta, nas áreas com 

diferentes níveis de perturbação antropogênica crônica (a. NP-Controle; b. PINT; c. PELV) no semiárido 

Brasileiro no Parque Nacional do Catimbau-PE 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: A autora, 2017. 
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Entre as áreas não houve diferença estatística para os índices de riqueza de espécies 

(S), equitabilidade de Pielou (J’) e índice de diversidade de Shannon-Wiener (H’). Entre os 

períodos de amostragem foi observada diferença apenas para o índice de Shannon-Wiener 

com menor diversidade no período seco (Tabela 5). 

 

Tabela 5. Riqueza de espécies de FMA (S), índices de diversidade de Shannon-Wiener (H’) e equitabilidade de 

Pielou (J’) em áreas com diferentes níveis de perturbação antropogênica crônica: NP-Controle- sem perturbação 

PINT – perturbação intermediária; PELV – perturbação elevada e em período de amostragem, no semiárido 

Brasileiro no Parque Nacional do Catimbau-PE 

 Níveis de Perturbação   Período de Amostragem 

Índices 

ecológicos 
NP-Controle PINT PELV  

Índices 

ecológicos 

Transição Seco/ 

Chuvoso 
Chuvoso Seco 

S 36a 40a 41a  S 43a 37a 30a 

H’ 2,22a 1,99a 1,90a  H’ 2,33a 2,15a 1,63b 

J’ 0,78a 0,66a 0,62a  J’ 0,76a 0,72a 0,56a 

Médias seguidas pela mesma letra, na linha, não diferem pelo Teste de Tukey a 5% de probabilidade. 

Fonte: A autora, 2017. 
 

Com base na análise de PERMANOVA, as comunidades de FMA não diferiram 

significativamente entre os níveis de perturbação, entretanto as comunidades de FMA 

recuperadas no período chuvoso e no de transição seco/chuvoso diferiram do período seco 

(F=8,59; p=0,0002).  

Os eixos da ordenação NMDS explicaram 64% da variabilidade dos dados da comunidade 

de FMA nas áreas com diferentes níveis de perturbação e nos períodos amostrados. Os eixos 1 

e 2 da ordenação explicaram 30% e 34%, respectivamente, da variabilidade dos dados nas áreas e 

31% e 33%, respectivamente, nos períodos. O NMDS também demonstrou que as comunidades 

de FMA foram semelhantes entre as áreas com diferentes níveis de perturbação, e diferiram 

entre os períodos de coleta, com as comunidades da estação seca divergindo das registradas 

nos períodos de transição seco/chuvoso e chuvoso (Figura 8).  

Os resultados do BIO-ENV mostraram que o pH e o Ca são correlacionadas com a 

composição das comunidades de FMA nas áreas sob diferentes níveis de perturbação (r = 

0,303; p<0,05), enquanto o Zn e a saturação de bases (V) influenciaram a composição das 

comunidades de FMA entre os períodos de amostragem (r = 0,247; p<0,05). O teste de Mantel 

demonstrou que não houve correlação significativa entre a composição das comunidades de 

FMA e as espécies de plantas. 
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Figura 8. Mudanças na composição da comunidade de fungos micorrízicos arbusculares, com base na ordenação 

NMS, nos solos em diferentes níveis de perturbação antropogênica crônica (a) e períodos de amostragem (b) no 

Parque Nacional do Catimbau. Para essa análise foram utilizados dados de riqueza.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: A autora, 2017. 
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4.3 ATIVIDADE MICORRÍZICA  

 

Não houve efeito entre os níveis de perturbação antropogênica crônica, dentro de cada 

período de coleta, para nenhuma das atividades estimadas: número de glomerosporos (NG), 

colonização micorrízica (CO), número mais provável de propágulos infectivos (NMP) de 

FMA e as duas frações (facilmente extraível e total) da proteína do solo relacionada à 

glomalina (Figura 9).  

Considerando apenas os períodos de coleta, independente dos níveis de perturbação 

(NP-C, PINT e PELV), houve diferença estatística apenas para a colonização micorrízica e a 

fração total da proteína do solo relacionada à glomalina (PSRG-T), com o período de 

transição seco/chuvoso e seco apresentando maiores valores (Figura 9).  
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Figura 9. Número de glomerosporos (a), percentagem de colonização micorrízica (b), número mais provável 

de propágulos infectivos de FMA (c), teores de proteínas do solo relacionas à glomalina facilmente extraível 

(PSRG-FE) (d) e total (PSRG-T) (e) em áreas sem e com níveis crescentes de perturbação (NP-C: área não 

perturbada; PINT: perturbação intermediária e PELV: perturbação elevada), nos períodos amostrados, no Parque 

Nacional do Catimbau (PE).  Barras com a mesma letra não diferem estatisticamente pelo teste de Tukey (p ≤ 

0,05). Letras minúsculas comparam entre áreas no mesmo período e letras maiúsculas comparam a mesma área 

nos diferentes períodos  

 

Fonte: A autora, 2017. 
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A atividade micorrízica de FMA, com base na análise de PERMANOVA, não diferiu 

significativamente entre os níveis de perturbação, entretanto o período seco e o de transição 

seco/chuvoso diferiram do chuvoso (F=5,19; p=0,0001).  

Os eixos da ordenação NMDS explicaram 75% da variabilidade dos dados da comunidade 

de FMA nas áreas com diferentes níveis de perturbação e nos períodos amostrados. Os eixos 1 

e 2 da ordenação explicaram 44% e 31%, respectivamente, da variabilidade dos dados nas áreas e 

períodos. O NMS também demonstrou que a atividade micorrízica foi semelhante entre os 

diferentes níveis de perturbação, mas diferiu entre os períodos de coleta, com a estação 

chuvosa destacando-se dos períodos seco e de transição seco/chuvoso (Figura 10).   
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Figura 10. A atividade de fungos micorrízicos arbusculares, com base na ordenação NMDS, nos solos em 

diferentes níveis de perturbação antropogênica crônica (a) e períodos de amostragem (b) no Parque Nacional 

do Catimbau- PE 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: A autora, 2017 

 

4.4 ANÁLISES MOLECULARES  

 

Após as análises para verificação de qualidade e limpeza das sequências das amostras 

de solo e raiz foram obtidas 29.630 sequências (46% das sequências iniciais), das quais 
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17.963 (60%) foram relacionadas a 52 VTs de Glomeromycota do banco de dados MaarjAM 

(similaridade ≥ 97%). Comparando os VTs de FMA entre o solo e a raiz, observou-se que 42 

VTs foram compartilhados entre os dois habitats, nove (um VT associado a Gigaspora e oito 

a Glomus) ocorreram exclusivamente em raízes e um (pertencente a Glomus) apenas em 

amostras de solo (Figura 11). 

 

Figura 11. Diagrama de Venn mostrando o número de VTs únicos e compartilhados entre as amostras de solo e 

raízes. 

 

Fonte: A Autora, 2017. 

 

 

Nas amostras de raízes e de solo foram obtidos 51 e 43 VTs de FMA, respectivamente, 

distribuídos em oito famílias (Acaulosporaceae, Ambisporaceae, Archaeosporaceae, 

Dentiscutataceae, Gigasporaceae, Glomeraceae, Scutellosporaceae e Paraglomeraceae). Os 

gêneros Acaulospora, Ambispora, Archaeospora, Dentiscutata, Glomus, Scutellospora, 

Paraglomus e Rhizoglomus foram registrados no solo e nas raízes, no entanto Gigaspora foi 

encontrado apenas nas raízes (Tabela 6). Glomus foi o gênero mais representativo com maior 

riqueza de VTs e maior número de sequências obtidas sendo encontrado tanto nas raízes, 

quanto no solo (Figura 12). 
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Figura 12. Riqueza de VTs de FMA (a) e percentual de sequências obtidas (b) no solo e em raízes coletados no 

Parque Nacional do Catimbau-PE.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fonte: A Autora, 2017. 
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Considerando as amostras de solo, a área NP-Controle apresentou 19 VTs, dos quais 

três foram exclusivos (relacionados a Glomus), enquanto nas áreas PINT e PELV foram 

encontrados 32 e 24 VTs, respectivamente, sendo 10 VTs exclusivos em PINT e 6 em PELV. 

Por outro lado, oito VTs (um associado a Acaulospora, um a Ambispora, um a Scutellospora 

e cinco a Glomus) foram registrados em todas as áreas. Em relação aos diferentes períodos 

amostrados, um VT exclusivo relacionado a Glomus foi encontrado apenas no período de 

transição seco/chuvoso. Seis VTs associados a Acaulospora (1) e Glomus (5) foram 

registradas apenas no período chuvoso, enquanto no período seco foram observados 16 VTs 

exclusivos (um relacionado a Acaulospora, um a Archaeospora, um a Dentiscutata, 12 a 

Glomus e um a Rhizoglomus), sendo o período de coleta com o maior número de VTs 

exclusivos (Tabela 6). 

A partir das amostras de raízes, a área NP-Controle foram encontrados 27 VTs, dos 

quais dois foram exclusivos (relacionados a Archaeospora e Glomus), enquanto as áreas 

PINT e PELV apresentaram 35 e 37 VTs, respectivamente, sendo cinco exclusivos em PINT e 

sete em PELV. Doze VTs (um associado a Acaulospora, um a Ambispora, um a Dentiscutata, 

um a Scutellospora e oito a Glomus) foram comuns a todas as áreas. Considerando os 

diferentes períodos amostrados, oito VTs (um relacionado Acaulospora, seis a Glomus e um a 

Rhizoglomus) foram registrados apenas no período de transição seco/chuvoso, sendo o 

período de coleta com o maior número de VTs exclusivos. Seis VTs associados a 

Archaeospora (2), Glomus (3) e Paraglomus (1) foram registradas apenas no período 

chuvoso; enquanto que, no período seco foram observados 3 VTs exclusivos (dois 

relacionado a Glomus e um a Rhizoglomus) (Tabela 6). 

As análises moleculares do solo e das raízes permitiram a detecção de Gigaspora 

gigantea, Dentiscutata heterogama, Scutellospora nodosa e Paraglomus occultum não 

identificados na análise morfológica. 
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Tabela 6. Abundância relativa (%) dos VTs de FMA em amostras de solo e raízes de áreas sem e com dois níveis de perturbação (NP-Controle - sem perturbação; PINT – 

perturbação intermediária; PELV – perturbação elevada) nas coletadas nos períodos de transição seco/chuvoso (I), chuvoso (II), e seco (III) no Parque Nacional do Catimbau-PE 

Família Gênero 
Morfoespécie 

relacionada 
VT 

Solo Raízes 

NP-Controle PINT PELV NP-Controle PINT PELV 

I II III I II III I II III I II III I II III I II III 

Acaulosporaceae Acaulospora  sp1 VTX00024 0,06 1,15 0,30 - - 0,62 - 0,02 0,11 - - 0,20 0,01 0,04 0,09 0,06 0,01 - 

Acaulosporaceae Acaulospora  sp2 VTX00026 - - - - - 1,11 - 0,15 0,19 - 0,04 - - - - 0,07 - - 

Acaulosporaceae  Acaulospora  sp3 VTX00227 - - - - 0,04 - - - - - - - 0,07 - - - - - 

Ambisporaceae Ambispora  callosa  VTX00242 - 0,21 1,53 - 0,02 0,06 0,02 0,83 1,51 0,01 0,52 0,31 - 0,07 - 0,01 1,62 0,12 

Archaeosporaceae Archaeospora  sp1 VTX00004 - 0,17 0,23 - - - 0,60 - - - - - - 0,03 - - - - 

Archaeosporaceae Archaeospora  sp2 VTX00245 - 1,64 - - - - - - 0,04 - 0,05 - - - - - - - 

Archaeosporaceae Archaeospora  sp3 LT216694  - - 0,11 - - 0,04 - - - 0,01 - 0,01 0,01 0,05 - - - - 

Dentiscutataceae Dentiscutata heterogama  VTX00255 - - - - - 0,02 - - - 0,30 0,88 0,60 - 0,03 - 0,01 0,01 - 

Gigasporaceae Gigaspora gigantea VTX00039 - - - - - - - - - - - 1,69 - - - - 0,01 - 

Glomeraceae Glomus sp1 VTX00053 - - - - - - - - - - - - 0,02 - - 0,12 - - 

Glomeraceae Glomus sp2 VTX00063 - - - - - - - - - - - - - - - 0,17 - - 

Glomeraceae Glomus sp3 VTX00064 - - - - 0,02 - - - - - - - - - - 0,04 - - 

Glomeraceae Glomus sp4 VTX00069 - - - - - 1,11 - - - - - - 0,25 0,07 - 1,40 - - 

Glomeraceae Glomus sp5 VTX00076 - - - - - - - - - - - - - - - - - 0,05 

Glomeraceae Glomus sp6 VTX00087 - - - - - - - - 0,02 - - 0,03 - - 0,03 0,27 0,09 0,09 

Glomeraceae Glomus sp7 VTX00090 - - - - - - - - 0,21 - - - - - - - - - 

Glomeraceae Glomus sp8 VTX00092 - - - - 0,02 - - - - - - - - - 0,01 0,04 0,01 - 

Glomeraceae Glomus sp9 VTX00093 - - 5,73 - 0,04 7,78 - 2,56 0,21 - 0,21 3,91 0,21 0,01 0,67 0,10 0,93 0,04 

Glomeraceae Glomus sp10 VTX00096 - - 0,21 - - 0,40 - - 0,17 - - 0,26 0,03 0,23 0,02 0,01 0,11 0,17 

Glomeraceae Glomus sp11 VTX00099 - - - - 0,04 0,26 - - - - - - 0,13 0,01 0,16 4,81 0,02 - 

Glomeraceae Glomus sp12 VTX00112 - - - - - - - - - - - - - - - 0,10 0,53 - 

Glomeraceae Glomus sp13 VTX00124 - - - - - - - - - - - - - - - 0,01 0,04 - 

Glomeraceae Glomus sp14 VTX00126 - - 0,45 - - - - - - - 0,04 - - - - - - - 

Glomeraceae Glomus sp15 VTX00130 - - - 0,11 - 1,09 - - - - - - 0,08 - - 0,01 - - 

Glomeraceae Glomus sp16 VTX00132 - - - - - 0,28 - - 0,23 - - - - 0,01 - 0,09 0,01 0,01 

Glomeraceae Glomus sp17 VTX00146 - - - - - 0,11 - - 0,11 - - - 0,02 0,01 - 0,03 0,01 0,01 

Glomeraceae Glomus sp18 VTX00167 - - - - - - - 0,15 - - - - 0,04 - - - 0,12 - 
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Continuação Tabela 6.                     

Glomeraceae Glomus sp19 VTX00185 - 0,94 - 0,15 2,92 4,71 - 3,37 - - - - 0,09 - 0,01 0,02 1,20 - 

Glomeraceae Glomus sp20 VTX00215 - - - - - - - - - - - - 0,01 - - 0,05 - - 

Glomeraceae Glomus sp21 VTX00248 - - - 0,02 - 1,88 - - - - - - 0,12 1,06 0,07 0,03 0,01 - 

Glomeraceae Glomus sp22 VTX00253 - 0,34 - - - - - - - - 0,02 - - - - - - 0,02 

Glomeraceae Glomus sp23 VTX00270 - - 0,06 - - 0,26 - - - - - 0,07 - - - - - 0,23 

Glomeraceae Glomus sp24 VTX00280 - - - - - 4,39 - 0,98 0,38 0,74 0,09 1,73 0,04 4,63 3,69 1,89 1,90 12,71 

Glomeraceae Glomus sp25 VTX00310 - - 0,75 - - - - - - - - 0,38 0,01 - - - - 0,03 

Glomeraceae Glomus sp26 VTX00312 - - - - - - - 0,02 - - - - - - - - 0,07 0,09 

Glomeraceae Glomus sp27 VTX00370 - - 0,51 - - 0,09 - - - - - - - - - 0,01 0,01 - 

Glomeraceae Glomus sp28 VTX00398 - - - - - 0,09 - - - - 0,04 - - - 0,01 - - - 

Glomeraceae Glomus sp25 VTX00403 - - 0,02 - 0,04 - - 1,26 0,06 0,02 - - 0,02 0,01 0,01 - 2,13 9,84 

Glomeraceae Glomus sp26 VTX00420 - - - - 0,13 - 1,96 - 5,56 - - - - 0,11 - - - - 

Glomeraceae Glomus sp27 GCL_9 - - - 5,39 - 0,94 - 8,72 - 0,01 - - 5,64 0,07 - 0,03 7,13 - 

Glomeraceae Glomus sp28 LH-Gl05 - - 0,36 0,06 - 1,53 - 7,61 4,84 0,06 2,34 0,23 - 0,26 0,02 0,09 - - 

Glomeraceae Glomus sp29 GCL_5 - - - 0,32 - - - - - 0,02 - - - - - - - - 

Glomeraceae Glomus sp30 GCL_10 - - - - - - - - - 0,01 - - - 0,07 - - - - 

Glomeraceae Glomus sp31 KP227004  - - - - - - - - 0,02 - - - 0,01 - 0,01 0,01 - - 

Glomeraceae Glomus sp32 AB899764  - - 0,11 - - 0,28 - - - - - 0,01 - 0,05 - - - - 

Glomeraceae Glomus sp33 EF177496 - - - - - - - - - 0,07 - - - 0,03 - - - - 

Glomeraceae Rhizoglomus sp1 LT158655  - - - - - 0,02 - - - - - 0,15 0,01 - - - - - 

Glomeraceae Rhizoglomus sp2 LT158719  3,69 - - - - - - 0,02 - - - - - - 0,06 - - - 

Scutellosporaceae Scutellospora   calospora VTX00052 - - - - 0,87 - 0,53 - - - - 0,02 - - - - 0,12 - 

Scutellosporaceae Scutellospora  nodosa VTX00261 - - - - 0,21 - 0,26 - - - - 0,02 - - - - 0,03 - 

Scutellosporaceae Scutellospora  sp1 VTX00318 - - 0,17 0,02 - - - 0,45 - 6,32 8,68 0,40 - 1,54 - - 0,01 0,03 

Paraglomeraceae Paraglomus occultum VTX00238 0,02 - - 0,09 - 0,02 - - - - - - - 0,04 - - - - 

Riqueza total por período   3 6 14 8 11 23 5 13 15 11 11 17 20 22 14 26 24 14 

Riqueza total por área 

  

19 32 24 27 35 37 

Fonte: A autora, 2017. 
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5 DISCUSSÃO 

 

As diferenças encontradas para alguns atributos físicos e químicos do solo entre as 

amostras, de acordo com o tipo de perturbação, estão relacionadas aos valores de saturação 

por bases (V), SB e CTC, maiores na área PINT e PELV e menores na área NP-C. Os maiores 

valores de Ca e K na área PINT e PELV contribuem para os maiores valores de SB, V e CTC 

nessas áreas. 

O aumento de alguns nutrientes no solo nas áreas PINT e PELV durante o período 

seco provavelmente está relacionado ao acúmulo de matéria remanescente e à elevada 

quantidade de resíduos em decomposição, principalmente de origem vegetal (TABARELLI et 

al., 2013). A liberação de nutrientes oriundos dos resíduos deixados no solo após a exploração 

dos recursos naturais das florestas aumenta a concentração dos nutrientes disponíveis no solo 

(FERREIRA S.; LUIZÃO, F. J.; MIRANDA, S. A. F., 2001).  Benites et al. (2010) relatam 

que a vegetação de áreas semiáridas perde suas folhas durante a estação seca o que aumenta a 

quantidade de resíduos orgânicos em decomposição no solo contribuindo para a melhoria da 

fertilidade do solo durante esse período.   

Embora tenha havido uma pequena variação nas características do solo, com 

diferenças estatísticas entre algumas variáveis físicas e químicas entre as áreas e períodos, 

esses atributos não parecem ser o principal fator estruturador da atividade micorrízica e das 

comunidades de FMA nas áreas e nos períodos estudados. Apesar da análise de BIO-ENV 

(p<0,05) ter selecionado o pH e o Ca (nível de perturbação) e Zn e V (períodos amostrados), 

como variáveis ambientais estruturantes das comunidades de FMA, essas correlações foram 

baixas (rs=0,303 e rs=0,247, respectivamente) refletindo que, nas áreas estudadas, outros 

fatores podem exercer maiores efeitos na comunidade desses fungos. A influência das 

propriedades do solo na atividade e nas comunidades de FMA não foi evidenciada em alguns 

estudos corroborando os resultados do presentes trabalho (GONZÁLEZ-CORTÉS et al., 

2012; PEREIRA et al., 2014; SILVA et al., 2015). 

A relação entre a comunidade de FMA e espécies vegetais é amplamente reconhecida, 

entretanto nossos estudos não evidenciou correlação entre a matriz de riqueza de FMA e as 

matrizes das espécies de planta corroborando outros trabalhos (DUMBRELL et al., 2010; 

TIAN et al., 2009; URCELAY et al., 2009). 

A atividade micorrízica e a composição das comunidades de FMA diferiram em 

relação aos períodos estudados, o que não foi observado para os locais, sem perturbação e 
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com níveis crescentes de perturbação, indicando que em regiões semiáridas a variação 

temporal tem efeito mais significativo sobre esses fungos que as perturbações antropogênicas 

em si (DANDAN; ZHIWEI, 2007).  

A ausência de efeito dos níveis de perturbação na atividade micorrízica (NG, CO, NMP, 

PSRG-FE e PSRG-T) dentro de cada período de amostragem, indica que diante de 

perturbações constantes e frequentes, que moldam as florestas o efeito destas perturbações nas 

atividades dos FMA pode não ser tão evidente (SOTERAS et al., 2015; TEIXEIRA-RIOS et 

al., 2013), principalmente quando estudadas em curto prazo.  Geralmente, a atividade 

micorrízica está relacionada à intensidade do distúrbio podendo aumentar ou diminuir em 

resposta ao nível de perturbação (GUADARRAMA et al., 2014; PICONE, 2000). No entanto, 

mudanças na atividade podem não ser observadas, uma vez que esses organismos podem se 

adaptar e contornar os efeitos das perturbações existentes no ambiente. 

 No presente estudo, a variação temporal parece ser um fator importante na atividade 

dos FMA, promovendo mudanças na colonização micorrízica e na PSRG-T durante os 

períodos com menores precipitações (Transição seco/chuvoso e Seco), independente do grau 

de perturbação. Durante as épocas de menor precipitação os FMA investem mais energia para 

manter-se colonizando as raízes das plantas, absorvendo mais nutrientes e água e garantindo a 

manutenção da simbiose (MAIA et al., 2010, NOBRE et al., 2015). Requena; Jeffries; Barea, 

(1996) relatam que as espécies vegetais de regiões semiáridas utilizam a associação 

micorrízica como forma de amenizar a deficiência hídrica. Esses resultados condizem com 

outros estudos em áreas semiáridas (AROCA; RUIZ-LOZANO, 2009; BIRHANE et al., 

2010; LIMA; SALCEDO; FRAGA, 2007; MARTÍNEZ-GARCÍA, 2011; PAGANO; 

ZANDAVALLI; ARAÚJO, 2013; ZHANG et al., 2016).  

No presente estudo não houve diferença no NMP entre as áreas e as épocas de 

amostragem, contrastando com outros trabalhos em regiões semiáridas (BIRHANE et al., 

2010; MERGULHÃO et al., 2007; SILVA et al., 2001). 

Diferentemente do NMP, o teor da PSRG-T foi influenciado pelo regime de 

precipitação verificando-se maior acúmulo dessa proteína no solo durante os períodos de 

transição seco/chuvoso e seco. Provavelmente este resultado pode ser uma resposta de 

proteção dos FMA diante de situações estressantes. Durante o período de estresse, é possível 

que essa fração proteica contribua ainda mais na agregação do solo favorecendo a aderência 

das hifas nas superfícies e aumentando a proteção de hifas fúngicas contra predadores e 

dessecação (BARTO et al., 2010; EMRAN; GISPERT; PARDINI, 2012; PENG; GUO; LIU, 

2013). 
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Outros trabalhos realizados no semiárido mencionam a ausência de influência de 

variações sazonais nas concentrações de PSRG-FE (BIRD et al., 2002; CORNEJO et al., 

2008) corroborando o encontrado no presente trabalho. Possivelmente, as mudanças no teor 

de PSRG-FE são percebidas em menor intensidade porque esta é a fração da proteína com 

tempo de vida mais curto e está sendo constantemente depositada ficando difícil acompanhar 

as variações. Purin; Kauberg Filho; Stürmer (2006) relatam que a variação do teor e 

decomposição da PSRG-FE é de difícil explicação. 

         A similaridade entre as áreas sem e com níveis crescentes de perturbação em relação 

às comunidades de FMA pode estar relacionada ao processo de homogeneização da biota, que 

pode estar ocorrendo nas florestas tropicais (LÔBO et al., 2011), e é caracterizada pela 

reorganização das espécies, selecionando as mais tolerantes a perturbações antropogênicas 

(SOTERAS et al., 2015).  

 Não houve efeito significativo dos níveis de perturbação antropogênica na riqueza e 

diversidade de espécies, contrastando com outros estudos realizados em florestas tropicais 

secas que relatam que a riqueza e diversidade de FMA diminuem com o aumento do nível de 

perturbação (DANDAN; ZHIWEI, 2007; MERGULHÃO et al., 2010; SCHNOOR et al., 

2011; TIAN et al., 2009; TURRINI et al., 2008). Entretanto esses trabalhos foram conduzidos 

em áreas com perturbações antrópicas agudas que consistem na total descaracterização de 

uma área, tais como agrossistema, desmatamento e mineração.  

Ao estudar os efeitos de perturbações em comunidades de plantas e formigas na 

Caatinga, Ribeiro-Neto et al. (2016) observaram similaridade na riqueza e diversidade da 

comunidade de formigas e redução na riqueza e alteração na diversidade de plantas. Esses 

resultados foram atribuídos ao uso dos recursos vegetais de forma direta pela população, 

sendo dessa forma a vegetação mais intensamente afetada; na medida em que a perturbação se 

intensifica, seus efeitos alcançam outros organismos, como as formigas que são afetadas 

indiretamente. Esses autores mostraram ainda que a presença de espécies adaptadas às 

perturbações em substituição a espécies sensíveis surge como um mecanismo chave que pode 

explicar a maioria das respostas detectadas ao nível de comunidade. Assim, ainda segundo 

Ribeiro-Neto et al. (2016), mudanças nas comunidades biológicas ocorrem em escalas 

diferentes nos níveis de perturbação, de acordo com cada grupo biológico. 

Esta é a primeira pesquisa desenvolvida com FMA em áreas que sofrem perturbações 

antropogênicas de natureza crônica, as quais, e apesar de ocorrerem constantemente, essas 

perturbações não alteram o ambiente de maneira drástica, mas modifica-o gradualmente 

(MARTORELL; PETERS, 2005; SINGH, 1998).  
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Os efeitos das perturbações antropogênicas crônicas relacionados à composição 

taxonômica e funcional das comunidades de diversos grupos biológicos (fungos 

macroscópicos, plantas, formigas, aves e mamiferos) têm sido abordados por vários autores 

(BORGHESIO, 2008; CHRISTENSEN; RAYAMAJHI; MEILBY, 2009; RIBEIRO-NETO et 

al., 2016; RITO et al., 2016), e a maioria relata efeitos negativos sobre essas comunidades, 

como a diminuição da riqueza, abundância, uniformidade e diversidade de espécies (LEAL; 

ANDERSEN; LEAL, 2014; RIBEIRO et al., 2015).  Entretanto, há relatos de efeitos neutros 

ocasionando similaridade nas comunidades substituindo as espécies sensíveis por mais 

adaptadas ao distúrbio (MEHTA et al., 2008; RIBEIRO et al., 2015); e também, efeitos 

positivos aumentando a diversidade taxônomica  (LEAL; ANDERSEN; LEAL, 2014; 

RIBEIRO et al., 2015).  

De acordo com os resultados, a mudança temporal também é um fator determinante na 

diversidade e composição das comunidades de FMA em ecossistemas semiáridos, diminuindo 

sua diversidade e aumentando a esporulação durante o período seco. Esses resultados foram 

semelhantes aos relatados em outros estudos realizados em ambientes semiáridos que 

apontam diminuição da diversidade de espécies e aumento da abundância de esporos na 

estação seca (FAJARDO, 2015; GUADARRAMA et al., 2014; PAGANO; ZANDAVALLI; 

ARAÚJO, 2013; SILVA et al., 2014; TEIXEIRA-RIOS et al., 2013). Ao contrário, a riqueza 

de espécies de FMA foi similar entre os períodos de amostragem corroborando também 

resultados de outros trabalhos no semiárido (DAVISON et al., 2012; GUADARRAMA et al., 

2014; PAGANO; ZANDAVALLI; ARAÚJO, 2013; SILVA et al., 2014; SOTERAS et al., 

2015). 

O padrão observado está provavelmente relacionado ao fato de que as espécies de 

FMA respondem diferencialmente aos eventos de mudança, e a restrição de disponibilidade 

hídrica na estação seca pode ter representado importante fator de estresse. Nesse período, a 

planta entra em dormência ou diminui sua atividade metabólica, induzindo os microrganismos 

a ela associado a desenvolverem diferentes estratégias de adaptação e sobrevivência 

(BONFIM et al., 2010; PICONE, 2000). Além disso, os FMA se adaptam de maneira 

diferenciada a condições abióticas específicas de um determinado ambiente (SOUZA et al., 

2003).  

Embora não tenha diferido entre os níveis de perturbação e períodos de amostragem, a 

riqueza de espécies de FMA (68) pode ser considerada alta quando comparada com outros 

estudos realizados em solos preservados e degradados no semiárido, os quais registraram de 

16 a 47 espécies (DANDAN; ZHIWEI, 2007; MELLO et al., 2012; PAGANO; SCOTTI; 
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CABELLO, 2011; SOUSA et al., 2014; TEIXEIRA-RIOS et al., 2013; TIAN et al., 2009). 

Algumas espécies (8) só foram recuperadas nas culturas armadilha, indicando a importância 

dessa análise para estudos taxonômicos complementando os dados de riqueza de espécies de 

FMA nos ambientes e possibilitando melhor avaliação e descrições das espécies 

(BŁASZKOWSKI; CZERNIAWSKA, 2011; MERGULHÃO et al., 2009; OEHL et al., 

2009).  

Dos 40 táxons de FMA registrados identificados em nível de gênero nesse estudo, 11 

aparentemente constituem novos táxons (Tabela 3), confirmando a possibilidade de novos 

registros para o bioma (BERBARA et al., 2013) e ressalta a importância de estudos 

ecológicos em florestas tropicais secas, os quais têm contribuído, consideravelmente, para a 

ampliação dos registros da diversidade existente.  

Maiores inferências sobre a riqueza de espécies de uma comunidade podem ser 

realizadas quando é determinado se o esforço amostral foi suficiente para acessar a riqueza 

total da comunidade (WHITCOMB; STUTZ, 2007). Estudos que utilizaram a curva de 

acumulação de espécies para determinar o número esperado de espécies em áreas semiáridas, 

também relataram que o esforço amostral não foi suficiente para detectar todas as espécies de 

FMA (PICONE, 2000; TEIXEIRA-RIOS et al., 2013; WHITCOMB; STUTZ, 2007) 

corroborando os resultados do presente trabalho. 

Todos os gêneros de FMA registrados neste trabalho já foram citados em outros 

estudos em áreas de floresta tropical seca (BERBARA et al., 2013; GOTO et al., 2010b; 

MAIA et al., 2010), sugerindo que estão adaptados às condições adversas do semiárido.  

A predominância de espécies de Glomus e Acaulospora já era esperada, pelo referido 

na maioria dos estudos em ambiente semiárido, independente do tipo e intensidade de 

perturbação nos diferentes ecossistemas (ABDELHALIM et al., 2014; MAIA et al., 2010; 

MERGULHÃO et al., 2009; SILVA et al., 2014). Essa dominância pode estar correlacionada 

com a disseminação, adaptabilidade e capacidade de sobreviverem sob condições adversas em 

diversos ambientes (DANDAN; ZHIWEI, 2007; OEHL et al., 2010; ÖPIK et al., 2013). Além 

disso, esses são os gêneros de FMA com maior número de espécies descritas (MAIA et al., 

2010). 

            Acaulospora herrerae, Ac. morrowiae, Ac. rehmii, Ac. spinosa, Claroideoglomus 

etunicatum, Entrophospora infrequens, Funneliformis geosporum, Gigaspora decipiens, 

Glomus brohultii, Gl. glomerulatum e Sclerocystis coremioides, exclusivas das áreas 

degradadas (PINT e PELV), foram relatadas por outros autores como generalistas 

(FURRAZOLA et al., 2013; GOTO et al., 2010b; MAIA et al., 2010; SILVA et al., 2014; 
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TIAN et al., 2009; TREJO; BAROIS; SANGABRIEL-CONDE, 2016). A ocorrência de 

espécies generalistas em diversos tipos de ambientes indica alta plasticidade e adaptação aos 

ecossistemas quando submetidos a diferentes estresses ambientais e antropogênicos (OEHL et 

al., 2003; ZANGARO; MOREIRA, 2010). 

A maioria das espécies registradas no presente estudo foi de ocorrência rara. 

Observou-se aumento no número de espécies raras com a intensidade do nível de perturbação, 

contrastando com outros relatos onde o aumento da perturbação acarretou diminuição de 

espécies raras (TREJO; BAROIS; SANGABRIEL-CONDE, 2016). Essas espécies raras 

poderiam estar associadas à ocorrência de microhabitats específicos nas áreas perturbadas, 

onde teriam melhores performances (CONNELL; TRACEY; WEBB, 1984; WRIGHT, 2002). 

As espécies de Acaulospora, consideradas indicadoras para os dois períodos de 

amostragem (chuvoso e seco), possivelmente representam novas espécies para a ciência. Na 

teoria de seleção C-S-R, Acaulospora é considerada estresse tolerantes que é caracterizada por 

organismos que desenvolveram estratégias que permitem a permanência desses orgânicos em 

situações de estresses (GRIME, 1977 apud  CHAGNON et al., 2013) . Além disso, táxons 

deste gênero são amplamente adaptadas a diversas condições ambientais, pois produzem 

grande quantidade de esporos, com rápido e eficaz mecanismo de propagação, respondendo 

rapidamente as condições do ambiente, permitindo sua dominância em ecossistemas adversos 

(CHAGNON et al., 2013). As espécies indicadoras mostram que os ambientes nos quais 

ocorrem possuem condições ótimas para o seu crescimento, ou que estas espécies foram mais 

competitivas nessas áreas, adaptando-se bem às condições locais (SILVA et al., 2015).  

No presente estudo não foi detectada nenhuma espécie indicadora para as áreas em 

função dos níveis crescentes de perturbação da vegetação. Na área controle, esse resultado 

pode estar associado ao fato desta constituir um ambiente estável onde as espécies vivem em 

equilíbrio. Por outro lado, nas áreas PINT e PELV onde a perturbação é constante, os efeitos 

do distúrbio na comunidade de FMA podem não ser tão evidentes, especialmente a curto 

prazo, dificultando a identificação de espécies mais associadas a essas áreas.  

 

5.1 ANÁLISES MOLECULARES  

 

O número de VTs de FMA registrado no solo (43) e raízes (51) pode ser considerado 

elevado quando comparado com outros estudos realizados em regiões semiáridas 

(ALGUACIL; TORRES; MONTESINOS-NAVARRO, 2016; GAO et al., 2016; 



63 

 

 

TORRECILLAS; ALGUACIL; ROLDÁN, 2012). Entretanto, comparações diretas entre 

diferentes estudos devem ser realizadas com cautela, uma vez que o número de VTs depende 

da análise das sequências e dos limiares utilizados nas análises das sequências 

(RODRÍGUEZ-ECHEVERRÍIA et al., 2017). Em artigo recente, Rodríguez-Echeverríia et al. 

(2017) detectaram um total de 147 VTs de FMA em cinco ecossistemas naturais na África; 

para esses autores a alta diversidade de FMA nos ambientes avaliados demonstra que 

ecossistemas tropicais secos podem sustentar comunidades de FMA altamente diversas e que 

a estrutura dessas comunidades está fortemente relacionada ao tipo de vegetação nos 

diferentes ambientes. 

O compartilhamento de VTs entre solo e raízes confirma que as plantas apenas 

recrutam, a qualquer momento, uma fração dos FMA presentes no solo (DAVISON et al., 

2011). Varela-Cervero et al. (2015) relatam que as comunidades de FMA do solo e de raízes 

são altamente compartilhadas; no entanto, as espécies predominantes diferem entre solo e 

raízes, o que pode ter relação com as diferentes estratégias de sobrevivência dos FMA, que se 

adaptam de maneira diferenciada a condições específicas de um determinado ambiente 

(HART et al., 2015; SOUZA et al., 2003). 

Todas as famílias e gêneros de FMA registrados  neste trabalho foram observados em 

estudos realizados em áreas de floresta tropical seca (ALGUACIL; TORRES; 

MONTESINOS-NAVARRO, 2016; GAO et al., 2016; TORRECILLAS; ALGUACIL; 

ROLDÁN, 2012). A predominância de representantes de Glomus no solo e raízes das áreas 

estudadas corrobora pesquisas que indicam ampla distribuição e prevalência desse gênero em 

raízes e solos de ambientes semiáridos (CARTER et al., 2014; PIVATO et al., 2007; 

TORRECILLAS; ALGUACIL; ROLDÁN, 2012). A escolha do primer também pode ter 

contribuído para esses resultados. Van Geel et al. (2014), avaliando diferentes pares de 

primers para caracterização de comunidades de FMA em análises de pirosequenciamento, 

observaram que o par de iniciadores AML2 e NS31 favoreceu a amplificação de sequências 

de Glomeraceae. Esses autores também observaram que o uso dos iniciadores NS31-AML2, 

apesar de ter sido a combinação mais promissora na análise de iniciadores in silico, quando 

combinados reduziram a especificidade de FMA para 77%. 

Apesar das análises moleculares não terem detectado representantes de Gigaspora no 

solo, é possível afirmar, com base nas análises morfológicas, que espécies desse gênero estão 

presente nas amostras de solo (Tabela 4), reforçando a importância de estudos moleculares e 

morfológicos na análise da diversidade de FMA. 
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Considerando as amostras de solo e raízes, a área NP-Controle apresentou o menor 

número de VTs quando comparada as áreas PINT e PELV. Esses resultados mostram uma 

diferença clara na composição das comunidades de FMA entre as áreas sem perturbação e 

mesmo entre as áreas com diferentes níveis de perturbação e nos três períodos amostrados, 

evidenciando que variações sazonais em ambientes semiáridos contribuem para definir a 

composição de espécies de FMA. Entretanto, pesquisas adicionais são necessárias para 

melhor esclarecer como as variações sazonais e os distúrbios antrópicos moldam a 

diversidade e a atividade das comunidades de FMA (colonização/presença no solo ou raiz) em 

condições semiáridas.  
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6 CONCLUSÕES 

 

As perturbações antropogênicas crônicas não afetaram a atividade micorrízica e as 

comunidades de FMA. Por outro lado, a variação temporal é um fator determinante na 

atividade e composição das comunidades de FMA nas áreas estudadas, com os períodos de 

menor precipitação apresentando maior atividade fúngica e menor diversidade de espécies de 

FMA. 

A atividade e as comunidades de FMA não são diretamente influenciadas pelas 

características do solo e pela a vegetação nas áreas controle e perturbadas.  

Estudo que incluam abordagem morfológica e molecular é essencial para obter 

informações mais precisas sobre a comunidade de FMA e para o avanço no conhecimento 

ecológico e taxonômico desses fungos.  
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APÊNDICE A -  ESPÉCIES DE FMA REGISTRADAS EM ÁREAS DE CAATINGA NO SEMIÁRIDO BRASILEIRO 

 

Espécie de FMA Referências 

Acaulospora bireticulata F.M. Rothwell & Trappe 12, 14, 16, 25 

A. delicata C.Walker, C.M. Pfeiff. & Bloss 8, 13,14,25, 27 

A. denticulata Sieverd. & S. Toro 4, 6,13, 14, 27 

A. elegans Trappe & Gerd. 6,14 

A. excavata Ingleby & C. Walker 4, 6, 7, 8,11, 12, 13,14,15,26, 27 

A. herrerae Furrazola, B.T.Goto, G.A.Silva, Sieverd. & Oeh 21 

A. foveata Trappe & Janos 3, 6, 7, 11,13,14,15, 27 

A. gedanensis Błaszk. 27 

A. koskei Blaszk 8,13,14 

A. lacunosa J.B. Morton 2, 6,14,22, 27 

A. laevis Gerd. & Trappe 6,14, 19, 27 

A. longula Spain & N.C. Schenck 2, 3, 4, 11,13,14,15, 19, 22,25,26, 27 

A. mellea Spain & N.C. Schenck 5, 6, 7, 13,14,15, 16, 19, 22,25,26, 27 

A. minuta Oehl, Tchabi, Hount, Palenz, I.C. Sánchez & G.A. Silva 19, 25 

A. morrowiae Spain & N.C. Schenck 3, 6, 8,11, 12, 13,14, 16, 17,22, 25, 27 

A. paulinae Blaszk 29 

A. reducta Oehl, B.T. Goto & C.M.R. Pereira 28 

A. rehmii Sieverd. & S. Toro 2, 6, 7, 8,11,13,14,15 

A. rugosa J. B. Morton 11 

A. scrobiculata Trappe 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7,  8,11, 12, 13,14,15, 16, 17, 19, 22,23,25, 27 

A. sieverdingii Oehl, Sýkorová, Blask. 25, 27 

A. spinosa C. Walker & Trappe 3, 6,11, 12, 13,14,25 

A. splendida Sieverd., Chaverri & I. Rojas 12, 25 

A. tuberculata Janos & Trappe 3, 5, 6, 7, 11,13,14,15, 27 

Ambispora appendicula (Spain, Sieverd., N.C. Schenck) C. Walker 3, 4, 7, 8,11, 12, 13,14,15, 19, 23, 27 

A. callosa (Siverd) C. Walker, Vestberg & A. Schuessler 12 

A. gerdemannii (S.L. Rose, B.A. Daniels & Trappe) C. Walker, Vestberg & A. Schüβler 1, 4, 12, 14, 16 

A. leptoticha (N.C. Schenck & T.H. Nicolson) Walker, Vestberg & A. Schüβler 2, 3, 5, 6, 13,14, 15 

Archaeospora trappei (R.N. Ames & Linderman) J.B. Morton & D. Redecker 3, 14, 16 

Bulbospora minina Oehl, Marinho, B. T. Goto & G. A. Silva 23, 27 

Cetraspora gilmorei (Trappe & Gerd.) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 4,13,14, 27 
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Continuação. 

C. pellucida (T.H. Nicolson & N.C. Schenck) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 2, 3, 5, 6,  7, 8,11, 12, 13,14,15,25, 27 

Claroideoglomus claroideum (N.C. Schenck & G.S. Sm.) C. Walker & A. Schüßler 3, 14, 19, 24,23, 27 

C. etunicatum (W.N. Becker & Gerd.) C. Walker & A. Schüβler 1, 2, 3, 4, 5,  7, 13,14,15, 19, 22,24,25,23, 27 

C. luteum (L.J. Kenn., J.C. Stutz & J.B. Morton)C. Walker & A.Schüssler  19, 27 

Corymbiglomus tortuosum (N.C. Schenck et G.S. Sm.) Błaszk. & Chwat 4,13,14 

Dentiscutata biornata (Spain, Sieverd. & S. Toro) Sieverd., F.A. de Souza & Oehl 5, 15, 12, 13,14, 27, 29 

D. cerradensis (Spain & J. Miranda) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 6,14, 19, 27 

D. colliculosa B.T. Goto & Oehl 13 

D. scutata (C. Walker & Dieder.) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 13,14,15, 27 

Diversispora eburnea (L.J. Kenn., J.C. Stutz & J.B. Morton) C. Walker & A. Schüßler 16 

D. spurca (C.M. Pfeiff., C. Walker & Bloss) C. Walker & A. Schüβler 2,6,13,14 

D. versiformes   (P. Karst.) Oehl, G.A. Silva & Sieverd. 19 

Entrophospora infrequens (I.R. Hall) R.N. Ames & R.W. Schneid. 4, 6, 7, 8,11, 12, 13,14,15,17,22,25,23 

Funneliformis geosporum (T.H. Nicolson & Gerd.) C. Walker & A. Schüßler 2,13,14 

F. halonatum (S.L. Rose & Trappe) Oehl, G.A. Silva & Sieverd. 8,11, 12, 13,14,15 

F. monosporus (Gerd. & Trappe) Oehl, G.A. Silva & Sieverd. 14 

F. mosseae (T.H. Nicolson & Gerd.) C. Walker & A. Schüßler 1, 2, 4, 13,14,15, 19, 22,24,25 

Fuscutata heterogama Oehl, F.A. de Souza, L.C. Maia & Sieverd. 2, 6,  7, 11, 12, 13,14,15, 27 

F. rubra (Stürmer & J.B. Morton) Oehl, F.A. Souza & Sieverd. 27 

F. savannicola (R.A. Herrera & Ferrer) Oehl, F.A. Souza & Sieverding 11, 12, 27 

Gigaspora albida N.C. Schenck & G.S. Sm. 2,6, 12, 13,14, 27 

G. decipiens I.R. Hall & L.K. Abbott 5, 7, 11, 12, 13,14,17, 19, 25, 27 

G. gigantea (T.H. Nicholson & Gerd.) Gerd. & Trappe 6, 11,13,14,15, 19, 25, 27 

G. margarita W.N. Becker & I.R. Hall 1, 2, 3, 4, 6,  7, 8,13,14, 15, 19, 25,23, 27 

G. ramisporophora Spain, Sieverd. & N.C. Schenck 4,8, 13,14 

G. rosea T.H. Nicolson & N.C. Schenck 13,14 

Glomus albidum C. Walker & L.H. Rhodes 14 

G. ambisporum G.S. Sm. & N.C. Schenck 13,14,15,23, 27 

G. arborense McGee 3, 14 

G. brohultii Sieverd. & Herrera 12, 22, 27 

G. diaphanum J.B. Morton & C. Walker 3, 14 

G. glomerulatum Sieverd. 5,  7, 12, 13,14,15, 19, 25, 27 

G. heterosporum G.S. Sm. & N.C. Schenck 3, 14 

G. macrocarpum Tul. & C. Tul. 1, 2, 3, 4, 7, 8,13,14,15, 19, 22,25,23, 27 

G. microcarpum Tul. & C. Tul 1, 3, 4, 7, 13,14, 19, 22,25, 27 

G. multicaule Gerd. & B.K. Bakshi 15 
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G. nanolumen Koske & Gemma 11 

G. pallidum I.R. Hall 13,14,15 

G. trufemii B.T.Goto, G.A. Silva &Oehl 19, 27 

Intraornatospora intraornata (B.T. Goto & Oehl) B.T. Goto, Oehl & G.A. Silva 10,11,12, 13,17,25, 27 

Kuklospora colombiana (Spain & N.C. Schenck) Oehl & Sieverd. 3, 6,8, 12, 13,14,17, 19, 25, 27 

K. kentinensis (Wu & Liu) Oehl & Sieverd. 2,4,13,14 

Orbispora pernambucana (Oehl, D.K. Silva, N. Freitas, L.C. Maia) Oehl, G.A.Silva & D.K. Silva 6,9,13, 27 

O. projecturata (Kramad. & C. Walker) Oehl, G.A. Silva & D.K. Silva 29 

Paradentiscutata bahiana Oehl, Magna, B.T. Goto & G.A. Silva 27 

P. maritima B.T. Goto, D.K. Silva, Oehl & G.A. Silva 27 

Paraglomus albidum (C. Walker & L.H. Rhodes) Oehl, G.A.Silva & Sieverd 1, 4,13 

P. bolivianum (Sieverd. & Oehl) Oehl & G.A. Silva 12, 17,22 

P. brasilianum (Spain & J. Miranda) J.B. Morton & D. Redecker 13,14 

P. occultum (C. Walker) J.B. Morton & D. Redecker 2, 4, 5, 7, 11, 12, 13,14,17, 19, 22 

Quatunica erythropus (Koske & C. Walker) F.A. de Souza, Sieverd. & Oehl 6, 7, 13,14 

Racocetra castanea (C. Walker) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 14 

R. coralloidea (Trappe, Gerd. & I. Ho) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 3, 6,14, 19, 25, 27 

R. fulgida (Koske & C. Walker) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 7, 12, 14,22,23, 27 

R. gregaria (N.C. Schenck & T.H. Nicolson) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 5, 7, 11, 12, 13, 14, 27 

R. persica (Koske & C. Walker) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 7, 14 

R. undulata  T.C. Lin & C.H. Yen 27 

R. verrucosa (Koske & C. Walker) Oehl, F.A. de Souza & Sieverd. 3, 5,11, 12, 13,14,22 

R. weresubiae (Koske & C. Walker) Oehl, F.A. Souza & Sieverd. 2,11, 12, 13,14, 27 

Rhizoglomus aggregatum (N.C. Schenck & G.S. Sm.) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 3, 14, 19, 25 

R. clarum (T.H. Nicolson & N.C. Schenck) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 1, 3, 5, 13, 14, 19, 27 

R. custos (C. Cano & Dalpé) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 24 

R. diaphanus (J.B. Morton & C. Walker) C. Walker & A. Schüβler 4,13 

R. fasciculatus (Thaxt.) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 8, 12, 27 

R. intraradices (N.C. Schenck & G.S. Sm.) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 13,15, 19, 24,25,23, 27 

R. invermaium (I.R. Hall) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 1, 3, 4,11,14 

R. microaggregatum (Koske, Gemma & P.D. Olexia) Sieverd., G.A. Silva & Oehl 1, 3, 4, 7, 11,13,14, 27 

Sclerocystis clavispora (Trappe) R.T. Almeida & N.C. Schenck    5,  8,11, 12, 13,14,15 

S. coremioides Berk. & Broome 5, 11,13,14,15,17, 19, 25, 27 

S. rubiforme (Gerd. & Trappe) R.T. Almeida & N.C. Schenck              12 

S. sinuosa Gerd. & B.K. Bakshi 1, 2, 4, 5, 11, 12, 13,14,15,17,25, 27 

S. taiwanense (C.G. Wu & Z.C. Chen) R.T. Almeida & N.C. Schenck           12 

Scutellospora alterata Oehl, J.S. Pontes, Palenz., SánchezCastro & G.A. Silva 20, 27 

S. aurigloba (I.R. Hall) C.Walker & F.E. Sanders 6,  8, 12, 13,14,15,23 
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S. calospora (T.H. Nicolson & Gerd.) C. Walker & F.E. Sanders 6, 8, 12, 13,14,15, 27 

S. dipurpurescens J.B. Morton & Koske 8,13,14 

Septoglomus constrictum (Trappe) Sieverding, G.A. Silva & Oehl 14, 19, 25 

S. deserticola (Trappe, Bloss & J.A. Menge) G.A. Silva, Oehl & Sieverd. 14 

S. titan B.T. Goto & G.A. Silva 18 

Simiglomus hoi (S.M. Berch & Trappe) G.A. Silva, Oehl & Sieverd. 24 

Fonte: 1. SILVA, 2000; 2. SOUZA et al., 2003; 3. AGUIAR, 2004; 4. SILVA et al., 2005; 5. GATTAI, 2006; 6.  MAIA; YANO-MELO; GOTO, 2006; 7. DA SILVA et al., 2007; 8. 

ALBUQUERQUE, 2008; 9. SILVA et al., 2008; 10. GOTO et al., 2009; 11. FERREIRA, 2010; 12. MELLO, 2011; 13. GOTO et al., 2010b; 14. MAIA et al., 2010; 15. MERGULHÃO et 

al., 2010; 16. CARNEIRO et al., 2012; 17. MELLO et al., 2012; 18. GOTO et al., 2013; 19. PONTES, 2013; 20. PONTES et al., 2013; 21.FURRAZOLA et al., 2013; 22. TEIXEIRA-RIOS 

et al., 2013; 23. MARINHO et al., 2014; 24. MERGULHÃO et al., 2014; 25. SILVA et al., 2014; 26. SOUSA et al., 2014; 27. MARINHO, 2014; 28. PEREIRA et al., 2015; 29. DANTAS 

et al., 2015. 
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APÊNDICE B – ESPÉCIES DE PLANTAS EM ÁREAS SEM E COM NÍVEIS 

CRESCENTES DE PERTURBAÇÃO NO PARNA DO CATIMBAU 

 
Espécies de plantas em áreas sem e com níveis crescentes de perturbação (NP-Controle - sem perturbação; 

PINT – perturbação intermediária; PELV – perturbação elevada) no Parque Nacional do Catimbau, no 

semiárido brasileiro. 

Famílias e Espécies  NP-Controle PINT PELV 

Anacardiaceae 

  Anacardium occidentale L.     X 

Spondias tuberosa Arruda X     

Annonaceae 

  Annona leptopetala (R.E.Fr.) H.Rainer X X X 

Apocynaceae 

  Aspidosperma sp. X     

Arecaceae 

   Syagrus coronata Becc. X   X 

Asteraceae 

  Gochnatia oligocephala (Gardner) Cabrera     X 

Bignoniaceae 

  Anemopaegma leave DC. X     

Boraginaceae 

  Cordia curassavica Roem. & Schult.     X 

Cordia trichotoma (Vell.) Steud.   X   

Tournefortia rubriflora X     

Varronia globosa Jacq. X X   

Varronia leucocephala (Moric.) J.S.Mill. X   X 

Burseraceae 

  Commiphora leptophloeos (Mart.) J.B. Gillet X X X 

Cactaceae 

   Cereus jamacaru DC.   X   

Pilosocereus gounellei (F.A.C.Weber ex K.Schum.) Byles & G.D.Rowley   X   

Pilosocereus pachycladus F.Ritter   X X 

Pilosocereus tuberculatus (Werderm.) Byles & G.D.Rowley X X X 

Tacinga palmadora (Britton & Rose) N.P.Taylor & Stuppy X X X 

Capparaceae 
  

Cynophalla flexuosa J.Presl X X   

Cynophalla hastata J.Presl X     

Neocalyptrocalyx longifolium (Mart.) Cornejo & Iltis X X X 

Celastraceae 

  Maytenus rigida Mart. X     

Convolvulaceae 

  Evolvulus linoides Moric     X 

Erythroxylaceae 

  Erythroxylum revolutum Mart. X X   

Erythroxylum suberosum A.St.-Hil.     X 

Euphorbiaceae 

  Acalypha brasiliensis Müll.Arg. X     

Cnidoscolus bahianus (Ule) Pax & K.Hoffm.     X 

Cnidoscolus obtusifolius Pohl ex Baill. X X X 

Croton blanchetianus Baill. X X X 

Croton grewioides Baill. X X X 

Croton heliotropiifolius Kunth X X   

Croton nepetifolius Baill.   X X 

Croton tricolor Klotzsch ex Baill. X     

Ditaxis desertorum Pax & K.Hoffm. X     

Jatropha molíssima Baill.   X   

Jatropha mutabilis Baill. X X X 
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Continuação.    

Jatropha ribifolia Baill   X   

Manihot pseudoglaziovii Pax & K.Hoffm. X X   

Sapium glandulosum Druce      X 

Fabaceae    

Aeschynomene marginata Benth.     X 

Amburana cearenses (Allemão) A.C.Sm.     X 

Bauhinia acuruana Moric.   X X 

Calliandra aeschynomenoides Benth. X X X 

Chamaecrista zygophylloides (Taub.) H.S.Irwin & Barneby   X X 

Chloroleucon foliolosum (Benth.) G.P.Lewis X X   

Dahlstedtia sp.   X X 

Dalbergia cearenses Ducke X     

Mimosa lewisii Barneby     X 

Myroxylon peruiferum L.f. X     

Peltogyne pauciflora Benth. X X X 

Piptadenia stipulacea Ducke X X X 

Pityrocarpa moniliformis (Benth.) Luckow & R.W.Jobson X X X 

Poincianella microphylla (Mart. ex G.Don) L.P.Queiroz X X X 

Senegalia bahiensis (Benth. ) Bocage & L.P.Queiroz X X   

Senegalia piauhiensis (Benth.) Bocage & L.P.Queiroz X X X 

Senegalia polyphylla Britton & Rose X X X 

Senegalia sp. X X X 

Senna rizzinii H.S.Irwin & Barneby X     

Senna trachypus (Benth.) H.S.Irwin & Barneby X     

Senna velutina (Vogel) H.S.Irwin & Barneby     X 

Tamarindus indica L. X     

Trischidium molle (Benth.) H.E.Ireland X X X 

Lamiaceae    

Hyptis suaveolens (L.) Poit.     X 

Loganiaceae    

Strychnos rubiginosa A.D.C. X   

Malpighiaceae    

Byrsonima gardneriana A.Juss.   X 

Malvaceae    

Helicteres velutina K.Schum.     X 

Melochia tomentosa L.   X   

Myrtaceae    

Eugenia brejoensis Mazine X     

Eugenia sp1 X     

Eugenia sp2 X   X 

Eugenia stictopetala Mart. ex DC. X     

Psidium brownianum Nied. X   X 

Psidium oligospermum Mart. X   X 

Nyctaginaceae    

Guapira graciliflora (Mart. ex J.A.Schmidt) Lundell X   

Passifloraceae    

Turnera cearenses Urb     

Polygonaceae    

Ruprechtia laxiflora Meisn. X   

Rhamnaceae    

Ziziphus joazeiro Mart.   X 

Rutaceae    

Balfourodendron molle (Miq.) Pirani X   X 

Zanthoxylum stelligerum Turcz. X     

Salicaceae    

Casearia silvestres Eichler     X 

Sapindaceae    

Allophylus quercifolius Radlk. X   
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Continuação    

Sapotaceae    

Sideroxylon obtusifolium (Roemer & Schultes) T.D.Penn.   X 

Sterculiaceae    

Waltheria brachypetala Turcz. X X 

Verbenaceae    

Lantana camara L.   X 

Lippia gracilis Phil. X   X 

Lippia grata Schauer X   X 

Riqueza de espécies  51 41 50 

Fonte: Dados fornecidos por pesquisadores do Laboratório de Ecologia Vegetal e Aplicada/UFPE como 

parte dos estudos de ecologia vegetal do Projeto Ecológico de Longa Duração (PELD). 
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APÊNDICE C - FOTOMICROGRAFIAS DE GLOMEROSPOROS ENCONTRADOS NO 

PARQUE NACIONAL DO CATIMBAU FMA  

 

 

Fotomicrografias de glomerosporos encontrados no Parque Nacional do Catimbau; a. Acaulopora sp1, b. 

Acaulospora sp2, c. Acaulospora sp3, d. Acaulopora sp6, e. Cetraspora gilmorei, f. Funneliformis geosporum, g. 

Glomus sp3, h. Detalhe de placa germinativa de Paradentiscutata bahiana, i. Scutellospora sp2. 

 

 
Fonte: A Autora, 2017 

 

 

 


