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Comunidade bacteriana cultivável de uma cronossequência de Tecnossolos no semiárido 

tropical 

 

Resumo 

As atividades agrícolas, industriais e a mineração promovem a retirada de camadas e a 

deposição de resíduos no solo, os quais passam por alterações resultando na formação de solo. 

Na mineração de scheelita, bacias são construídas para deposição de rejeitos, que ao longo do 

tempo são revegetadas, formando Tecnossolos, com características diferenciadas dos solos 

naturais. Os Tecnossolos da mineração de scheelita apresentam reserva de nutrientes e 

aumento progressivo de carbono orgânico, cujo estoque pode ser superior ao encontrado em 

outras classes de solos. Portanto, a construção de Tecnossolos pode favorecer a agricultura, a 

recuperação de pastagens degradadas e a fixação de carbono. Além disso, com a 

bioprospecção, a obtenção de microrganismos que promovem o desenvolvimento do solo e 

beneficiam cultivos pode ser possível, principalmente na região semiárida tropical. Assim, 

essa pesquisa teve os seguintes objetivos: i - isolar bactérias a partir de uma cronossequência 

de Tecnossolos, em diferentes meios de cultura; ii - avaliar a diversidade genética dos isolados 

obtidos dos diferentes tempos de formação dos Tecnossolos por meio do gene 16S rRNA. A 

coleta de amostras de solo foi realizada em junho de 2022, na Mina Brejuí, Rio Grande do 

Norte, Brasil, a região está inserida no clima semiárido quente (BSh). Perfis de solo foram 

selecionados em cronossequência de 2, 5, 10 e 40 anos e o rejeito foi considerado como 

tempo zero. Foram coletadas três amostras do rejeito e em cada tempo houve coleta de 

amostras de solo em três horizontes representativos do perfil de solo. As bactérias foram 

isoladas em diferentes meios seletivos, para obtenção de potenciais solubilizadores de fosfato, 

produtores de celulases, fixadores de carbono e nitrogênio, sendo estimado o número de 

Unidades Formadoras de Colônias (UFC) por grama de solo e NMPo Número Mais Provável. 

Em seguida, todas as estirpes tiveram o DNA extraído por meio de kit de extração HiYieldTM 

Genomic DNA Mini Kit da RBC, seguindo o protocolo do fabricante, e foram caracterizadas 

genotipicamente por BOX-PCR. Os isolados que amplificaram o BOX foram selecionados 

para identificação molecular por meio do sequenciamento do gene 16S rRNA. Para a 

anotação das sequências, a análise de similaridade foi realizada pelo BLAST, utilizando o 

banco de dados NCBI. O isolamento resultou na obtenção de 378 bactérias de todos os meios 

e tempos, sendo obtidos valores elevados de UFC g-1 de solo, com o Carbono Orgânico (CO) 

sendo o atributo que mais explicou a variação das populações. O agrupamento por meio da 

amplificação do BOX-A1R apresentou 97,33% dos grupos compostos por um isolado, o que 

pode demonstrar a alta diversidade de bactérias cultiváveis nesses solos. A identificação por 

meio do gene 16S rRNA resultou nos filos mais abundantes em todos os tempos 

Pseudomonadota, Actinomycetota e Bacillota, respectivamente. Os gêneros mais abundantes 

foram Pseudomonas, Streptomyces, Stenotrophomonas, Pantoea, Priestia e Bacillus, que 

estão associados a ciclagem de nutrientes, decomposição da matéria orgânica do solo e 

solubilização de minerais. Estes resultados demonstram que as comunidades bacterianas 

cultiváveis podem ter contribuído na formação dos Tecnossolos, pois elas apresentam elevada 

diversidade genética e estão associadas a diferentes funções. Além disso, essas bactérias 

podem ser fontes de insumos promissores para a agricultura, sendo capazes de dar suporte 

para os cultivos da região semiárida tropical, assim como na biotecnologia e indústria. 

Entretanto, mais pesquisas sobre esta coleção de isolados com a finalidade de obtenção dos 

seus potenciais de aplicação nestes setores são necessárias.  

 

Palavras-chave: Solos antropogênicos. FBN. Diversidade genética. Solubilização de minerais. 



Cultivable bacterial community of a Technosols chronosequence in the tropical semi-

arid region. 

 

Abstract 

Agricultural, industrial, and mining activities promote the removal of layers and the 

deposition of residues in the soil, which undergo changes resulting in soil formation. In 

scheelite mining, basins are constructed for the deposition of tailings, which, over time, are 

revegetated, forming Technosols with characteristics that differ from those of natural soils. 

Technosols from scheelite mining have nutrient reserves and a progressive increase in organic 

carbon, whose stock may be higher than that found in other soil classes. Therefore, the 

construction of Technosols can benefit agriculture, aid in the recovery of degraded pastures, 

and facilitate carbon fixation. Additionally, bioprospecting may enable the identification of 

microorganisms that promote soil development and benefit crops, particularly in tropical 

semiarid regions. Thus, this research had the following objectives: i - to isolate bacteria from 

a chronosequence of Technosols in different culture media; ii - to evaluate the genetic 

diversity of isolates obtained from different formation times of Technosols using the 16S 

rRNA gene. Soil samples were collected in June 2022 at the Brejuí Mine, Rio Grande do 

Norte, Brazil, a region with a hot semi-arid climate (BSh). Soil profiles were selected from 

chronosequences of 2, 5, 10, and 40 years, and the tailings were considered as time zero. 

Three samples were collected from the tailings, and at each time, soil samples were collected 

from three horizons representative of the soil profile. Bacteria were isolated in different 

selective media to obtain potential phosphate solubilizers, cellulase producers, and carbon and 

nitrogen fixers, estimating the number of Colony Forming Units (CFU) per gram of soil and 

the Most Probable Number (MPN). Next, DNA was extracted from all strains using RBC's 

HiYieldTM Genomic DNA Mini Kit, following the manufacturer's protocol, and they were 

genotypically characterized by BOX-PCR. Isolates that amplified the BOX were selected for 

molecular identification by sequencing the 16S rRNA gene. For sequence annotation, 

similarity analysis was performed using BLAST with the NCBI database. The isolation 

resulted in the recovery of 378 bacteria from all media and times, with high values of CFU g-

1 of soil. Organic Carbon (OC) was the attribute that best explained the variation in 

populations. Clustering using BOX-A1R amplification revealed that 97.33% of the groups 

consisted of a single isolate, indicating the high diversity of cultivable bacteria in these soils. 

Identification using the 16S rRNA gene revealed that the most abundant phyla at all times 

were Pseudomonadota, Actinomycetota, and Bacillota, respectively. The most abundant 

genera were Pseudomonas, Streptomyces, Stenotrophomonas, Pantoea, Priestia, and Bacillus, 

which are associated with nutrient cycling, decomposition of soil organic matter, and mineral 

solubilization. These results demonstrate that cultivable bacterial communities may have 

contributed to the formation of Technosols, as they exhibit high genetic diversity and are 

associated with different functions. In addition, these bacteria may be promising sources of 

inputs for agriculture, capable of supporting crops in the tropical semiarid region, as well as in 

biotechnology and industry. However, further research on this collection of isolates is needed 

to determine their potential applications in these sectors. 

 

Keywords: Anthropogenic soils. BNF. Genetic diversity. Mineral solubilization. 
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1 INTRODUÇÃO  

 

O solo assegura a sobrevivência de diversos seres vivos, como as plantas, a fauna e os 

microrganismos que obtêm água e nutrientes para o seu crescimento e desenvolvimento. Além 

disso, muitos processos e interações entre plantas, fauna e microrganismos ocorrem no solo. 

Portanto, o solo é um recurso fundamental, a partir do qual são obtidos alimentos e insumos 

por meio de atividades antrópicas como a agricultura, mineração, indústria e construção, 

possibilitando a manutenção do crescimento populacional e o avanço tecnológico da 

sociedade.  

Entretanto, as atividades antrópicas também geram impactos negativos ao ambiente, 

como a contaminação de águas e a redução da biodiversidade, que culminam na degradação 

do solo. Desta forma, são necessárias alternativas que reduzam esses impactos e que tragam 

benefícios a sociedade. 

A mineração gera muitos resíduos que podem ser depositados no solo. Por exemplo, 

no beneficiamento do mineral scheelita para a obtenção do tungstênio, apesar de não serem 

utilizados produtos químicos durante o processo, o volume de rejeitos é elevado e são 

depositados em bacias construídas que, ao longo do tempo, são revegetadas naturalmente e 

dão origem a um novo solo com características distintas. 

Esses tipos de solos são classificados, como Tecnossolos segundo a World Reference 

Base for Soil Resources (WRB), e podem fornecer serviços ecossistêmicos os quais têm 

demonstrado um grande potencial para o sequestro de carbono. Além disso, os Tecnossolos 

também podem apresentar níveis de fertilidade satisfatórios para o cultivo agrícola e de 

pastagens, sendo os microrganismos um dos fatores que contribuem para o seu 

desenvolvimento, pois integram processos importantes e estão associados à sucessão da 

paisagem, viabilizando a evolução dos solos.  

A variedade de minerais dos rejeitos depositados que formam os Tecnossolos promove 

o desenvolvimento de plantas e microrganismos, e estes incrementam biomassa no solo que, 

ao longo do tempo, eleva os teores de matéria orgânica, favorecendo a biodiversidade e o 

desenvolvimento do solo. Portanto, as plantas, os microrganismos e a fauna edáfica exercem 

um papel importante ao longo da formação dos Tecnossolos. Esses solos podem apresentar 

teores de carbono orgânico consideráveis, com estoques de carbono que podem superar 

aqueles encontrados em solos naturais.  
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Além disso, os Tecnossolos podem apresentar uma diversidade singular de 

microrganismos que atuam em processos diversificados no solo. A construção dos 

Tecnossolos em áreas degradadas na região semiárida pode permitir a obtenção de estirpes 

microbianas associadas a mecanismos que promovem o desenvolvimento desses solos e o 

crescimento de plantas.  

As estirpes obtidas de Tecnossolos também podem ser utilizadas na recuperação de 

áreas degradadas, contribuindo para o cumprimento dos Objetivos de Desenvolvimento 

Sustentável (ODS) 2, 13 e 15, os quais visam proteger, recuperar e promover o uso 

sustentável dos ecossistemas terrestres, além de reverter a degradação da terra e a perda de 

sua biodiversidade, segundo a Organização das Nações Unidas (ONU). 

Dentre os mecanismos em que os microrganismos podem promover o 

desenvolvimento do solo e disponibilização de nutrientes para plantas, estão a Fixação 

Biológica de Nitrogênio (FBN), fixação de Carbono, solubilização de fosfatos e atividade 

celulolítica. A FBN é o processo em que as bactérias disponibilizam nitrogênio em forma 

assimilável para as plantas, a partir da transformação do N2 em amônia (NH3), promovendo o 

crescimento vegetal e, consequentemente, o desenvolvimento do solo. A utilização de CO2 

como fonte de carbono por autotróficos promove o incremento desse elemento nos solos, 

contribuindo para o estoque de carbono. 

A solubilização de fosfatos é outro mecanismo importante, principalmente para solos 

tropicais ácidos, devido a fixação de fósforo na superfície de minerais, o que tornam o fósforo 

indisponível para plantas. Neste contexto, bactérias solubilizadoras de fosfato são aliadas na 

transformação de minerais no solo e na disponibilização de fósforo para as plantas. A síntese 

de celulases por bactérias celulolíticas é o mecanismo que promove a degradação da biomassa 

vegetal, consequentemente, resultando na disponibilização de nutrientes para o 

desenvolvimento de plantas.  

Sendo assim, o objetivo desta pesquisa foi estudar a comunidade bacteriana cultivável 

de Tecnossolos formados a partir de rejeitos de mineração de scheelita, localizados na Mina 

Brejuí-RN, no semiárido brasileiro, relacionando as comunidades bacterianas com os 

atributos químicos e físicos dos Tecnossolos, avaliando possíveis mudanças nas populações e 

diversidades ao longo de uma cronossequência (0, 2, 5, 10 e 40 anos). Além disso, criar uma 

coleção de microrganismos que futuramente possam dar origem a um produto biológico para 

regiões semiáridas.  
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1.1 Hipóteses 

 

Os Tecnossolos contêm bactérias cultiváveis capazes de serem isoladas em diferentes 

meios seletivos para a fixação biológica de nitrogênio, fixação de carbono, solubilização de 

fosfatos e produção de celulases; 

 Tecnossolos mais desenvolvidos e horizontes mais profundos apresentam maior 

diversidade genética e funcional da comunidade bacteriana cultivável quando comparados aos 

solos mais jovens e horizontes mais superficiais. 

 

1.2 Objetivos 

 

1.2.1 Objetivo Geral 

Avaliar a comunidade cultivável de bactérias de Tecnossolos construídos a partir de 

rejeitos da mineração de scheelita e caracterizar geneticamente os isolados.  

 

1.2.2 Objetivos Específicos 

Isolar bactérias de horizontes representativos superficiais, subsuperficiais e profundos 

de quatro perfis de Tecnossolos, com 2, 5, 10 e 40 anos de formação, e do rejeito recém 

depositado, em diferentes meios de cultivo; 

Avaliar a diversidade genética das bactérias por meio da amplificação do BOX-A1R e 

do sequenciamento do gene 16S rRNA; 

Relacionar as abundâncias das comunidades bacterianas cultiváveis com os atributos 

químicos e físicos dos Tecnossolos. 

 

2 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

2.1 Tecnossolos 

O solo é definido como um corpo natural, tridimensional, contendo parte sólida, 

líquida e gasosa, ocupando a maior parte da superfície do planeta e ainda pode apresentar 

modificações antrópicas (EMBRAPA, 2025). O solo é um recurso não renovável, fundamental 
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para a sobrevivência das espécies. Entretanto, a interferência do homem tem modificado a 

face do pedon, o perfil do solo (MARAVILLA et al., 2025). Essas modificações podem incluir 

a retirada de camadas e ou inserção de resíduos no solo, que ao longo do tempo, formam 

horizontes com características diferenciadas dos solos naturais. Estes solos são denominados 

de antropossolos, característicos da época geológica do Antropoceno (LEGUÉDOIS et al., 

2016). 

Segundo a WRB, World Reference Base for Soil Resources, os solos que possuem uma 

grande influência do homem, são subdivididos em duas classes, os Antrossolos (AT), que 

possuem utilização agrícola longa e intensiva e, os Tecnossolos (TC), que são formados por 

quantidades definidas de artefatos (WRB, 2022). Os solos que possuem volume ≥ 20% de 

artefatos, nos 100 cm superiores, com geomembrana ou material técnico duro, podem ser 

considerados Tecnossolos, obedecendo também a outros critérios propostos (SCHAD, 2018).  

Oliveira Filho e Pereira (2023) demonstraram em sua pesquisa que os trabalhos sobre 

Tecnossolos tiveram crescimento exponencial nos últimos anos, que em sua maioria 

envolvem os temas de contaminação por metais pesados e remediação, com demanda por 

trabalhos que envolvam Tecnossolos e a microbiota. Os autores concluíram ainda que a maior 

concentração de trabalhos sobre esses solos está na Europa, e o Brasil apresenta cerca de 5% 

do total de publicações, o que demonstra a necessidade de pesquisas sobre Tecnossolos serem 

mais exploradas no País. 

No Brasil, foi publicado pela Embrapa uma proposta de inclusão da ordem dos 

Antropossolos (CURCIO et al., 2004), porém, até o momento, o Sistema de Classificação de 

Solos Brasileiro (SIBCs), em sua versão mais atualizada de 2025, ainda não o fez. Nesse 

contexto, a investigação sobre aspectos físicos, químicos e biológicos desses solos é 

importante, para que sejam formulados critérios para a classificação e potencialidades no 

cenário brasileiro. 

Em estudos recentes sobre Tecnossolos foram relatados que estes possuem potencial 

de promover o desenvolvimento sustentável, capazes de sustentar vida, e são reserva de 

biodiversidade (SANTORUFO et al., 2021), pois apresentam níveis de fertilidade 

satisfatórios, com índices de qualidade do solo propícios para pastagens, inclusive para o 

cultivo de alimentos (RUIZ et al., 2020b; ZOCCHE et al., 2023). 

A construção desses solos é uma alternativa ideal para gestão de resíduos sólidos e na 

reabilitação de áreas degradadas de minas, pois apresentam rápida recuperação, a depender do 
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manejo utilizado (COLOMBINI et al., 2022; SORIA et al., 2022). Ademais, novos insumos 

biológicos também podem ser encontrados nesses solos, como microrganismos adaptados a 

condições adversas de salinidade e sodicidade, que promovem a melhoria do ambiente para o 

desenvolvimento de plantas (HUANG et al., 2019). 

Além disso, utilizar esses solos para mitigar os impactos das mudanças climáticas e 

para produção de alimentos é de grande importância, visto que, à medida que a população 

mundial cresce, a demanda por recursos aumenta, porém o desafio é expandir os recursos 

reduzindo esses impactos (LEAL FILHO et al., 2022). Sendo assim, os Tecnossolos são uma 

alternativa para a expansão da agricultura sustentável, aproveitando áreas degradadas e 

possibilitando o cultivo em poucos anos por apresentarem evolução rápida, com grande 

potencial para o estoque de carbono, sendo constatado incremento maior que nos solos 

naturais (ALLORY; SÉRÉ; OUVRARD, 2022; CARABASSA et al., 2020; RUIZ et al., 

2020c). 

A formação de Tecnossolos foi observada na região nordeste brasileira, 

especificamente, na mina Brejuí localizada no município de Currais Novos, Rio Grande do 

Norte (SILVA, 2023), considerada a maior mina de scheelita (CaWO4) da América do Sul 

(MINERAÇÂO TOMAZ SALUSTINO, 2023). A etapa de beneficiamento do mineral 

scheelita gera grande volume de resíduos que são depositados em bacias de rejeitos 

comumente criadas para comportá-los, a céu aberto. Neste sentido, pilhas de rejeitos são 

formadas até que a capacidade da bacia é atingida, sendo outras áreas pré-selecionadas para a 

continuação da deposição (SILVA, 2023). 

Normalmente, áreas de depósitos de rejeitos não são aproveitadas para outra atividade 

econômica, sendo apenas revegetadas, originando Tecnossolos (DOMÍNGUEZ-HAYDAR et 

al., 2019). Estes depósitos, portanto, passam por modificações promovidas por agentes 

abióticos, como a precipitação, temperatura e vento, e bióticos, como as plantas, fauna e 

microrganismos, sendo estes agentes formadores de solo (ZÁDOROVÁ et al., 2025). 

Os microrganismos contribuem para o desenvolvimento do solo por meio de vários 

processos, por exemplo, na formação de agregados, promovida pela liberação de metabólitos, 

processo que aumenta a porosidade e facilita a infiltração de água no solo (YANG et al., 

2022a). Além disso, ácidos orgânicos liberados por esses microrganismos ajudam a solubilizar 

minerais na rizosfera, tornando os nutrientes disponíveis para as plantas (RUIZ et al., 2020a; 

RUIZ et al., 2022). Esses processos de alteração físico-química dos solos são fundamentais 
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para o desenvolvimento acelerado dos Tecnossolos (FROUZ et al., 2013). Deste modo, a 

pedogênese precoce desses solos, serve de modelo para compreender os efeitos dos 

organismos na formação do solo, ao longo do tempo (BOUZOUIDJA et al., 2018). 

 

2.2 Mecanismos associados às bactérias 

Um dos aspectos que promovem mudanças sucessionais na paisagem e a recuperação 

de áreas de mineração são os microrganismos do solo. A medida em que há o 

desenvolvimento da vegetação, é observado maior incremento de matéria orgânica (MO) em 

solos construídos, assim como, melhores condições de temperatura e umidade, sendo estes 

fatores associados a elevadas taxas de crescimento de microrganismos (ZHOU et al., 2024a). 

Apesar de uma menor atividade microbiana, devido aos estágios de repouso e níveis 

altos de competição, foi relatado um aumento gradativo no número de bactérias ao longo de 1 

a 41 anos de solos formados por pilhas de rejeitos (FROUZ; NOVÁKOVÁ, 2005). No 

trabalho de Frouz (2001), foi demonstrado que solos jovens de uma cronossequência tiveram 

maior abundância de algas e cianobactérias em superfície, indicando o desenvolvimento de 

microrganismos fototróficos, colonizadores primários, que promovem o incremento de 

nitrogênio e carbono nas camadas mais superficiais do solo. Além disso, a abundância de 

fototróficos também foi observada em biocrostas de rejeitos de minas, fixando carbono e 

nitrogênio em solos construídos por rejeitos (XIAO et al., 2022). 

Um dos mecanismos mais importantes do planeta é a fixação biológica de nitrogênio 

(FBN), mediada por microrganismos que proporcionam o incremento desse nutriente nos 

solos, promovendo o crescimento vegetal e a sustentabilidade na agricultura (AASFAR et al., 

2021). Bactérias fixadoras de Nitrogênio podem ser simbióticas, associativas ou de vida livre, 

sendo críticas para entrada de nitrogênio nos ecossistemas (DAI et al., 2024a). A contribuição 

global dos diazotróficos de vida livre é estimada em 73,9 μg N kg −1 dia −1 em ecossistemas 

terrestres, enquanto em áreas agrícolas a taxa média é de cerca de 372 μg N kg −1 dia −1, o que 

demonstra a importância dos diazotróficos no fornecimento de nitrogênio para cultivos (LIAO 

et al., 2025). 

Além de proporcionar economia, pois diminui o custo de aquisição de fertilizantes, a 

FBN é um processo ambientalmente positivo, reduzindo o uso de adubos químicos que, com a 

aplicação prolongada ou em alta dose, os quais podem ocasionar a poluição de lagos, rios e 

lençóis freáticos (CHAI et al., 2023). Entretanto, existem fatores que influenciam as taxas de 
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fixação de N de vida livre, por exemplo, a disponibilidade de fósforo, sendo a FBN 

estimulada pelas adições desse nutriente (DYNARSKI; HOULTON, 2018). 

Em regiões de clima tropical, a adsorção de fósforo é um problema que limita a 

disponibilização e absorção desse nutriente pelas plantas (CAMPOS; ANTONANGELO; 

ALLEONI, 2016). Portanto, altas doses de fertilizantes fosfatados são requeridos, porém o 

preço deste insumo tem elevado os custos de produção nos últimos anos (SHAHWAR et al., 

2023). Alternativamente, existem inoculantes comerciais que combinam estirpes de Bacillus, 

que solubilizam fosfato, disponibilizando o fósforo, por exemplo, na cultura do milho 

(BRITO et al., 2022; LIMA; BUSO, 2022). Este mecanismo, promovido por bactérias 

solubilizadoras, promovem a transformação de minerais, principalmente por meio da 

liberação de ácidos orgânicos, disponibilizando o fósforo estável e insolúvel, ligado ao Fe-P e 

Al-P, e ao Ca-P, para as plantas (ZHU et al., 2018).  

No entanto, outros mecanismos estão associados as solubilizadoras de fosfato, por 

exemplo, quando disponível NH4
+ (amônio) as bactérias utilizam esse íon para síntese de 

aminoácidos e liberam prótons que promovem a acidificação do solo e a solubilização de 

fosfato insolúvel (CHENG et al., 2023). Outro mecanismo é a liberação de exopolissacarídeos 

que possuem diversos grupos funcionais aniônicos que podem quelar íons metálicos como o 

Ca2+, Mg2+ e Fe2+ reduzindo cátions fosfatos fixados no solo disponibilizando o íon fosfato 

(LI et al., 2023). 

Além do incremento e disponibilização de nitrogênio e fósforo no solo, as bactérias 

utilizam diversas fontes de carbono para o seu crescimento, como a celulose, que é degradada 

por meio de enzimas extracelulares, resultando na liberação de carbono na forma de glicose 

(LIU et al., 2021). Estas enzimas promovem a degradação da biomassa vegetal, que por sua 

vez, disponibiliza nutrientes, propiciando o desenvolvimento da vegetação e do solo. Além 

disso, as enzimas microbianas podem contribuir para a germinação de sementes e na floração 

(RANJAN et al., 2023). 

As celulases são enzimas responsáveis pela hidrólise da celulose em glicose e 

compreendem a ação em conjunto da Endoglucanases, Exoglucanase ou Celobiohidrolase e a 

β-glicosidase, as quais são aplicadas em diversos fins na indústria, sendo ainda necessário a 

prospecção de microrganismos promissores na produção dessas enzimas (BHARDWAJ et al., 

2021). Em um estudo com espécies de Bacillus obtidas de regiões hiperáridas, com valores de 

pH extremos, temperaturas elevadas e salinidade, estas bactérias foram positivas para 
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produção de celulases e apresentaram maior eficiência do que cepas comerciais (SOUII et al., 

2020). 

 Uma outra fonte de carbono utilizada por bactérias no solo é o dióxido de carbono 

(CO2). A assimilação do CO2 como fonte de carbono por bactérias autotróficas desempenha 

papel importante no incremento de carbono nos solos. Particularmente, em climas semiáridos 

e áridos, esse processo é relevante pois as fontes de carbono são escassas, o que contribuiu de 

forma eficaz para o sequestro de carbono nesses solos (BU et al., 2023; ZHAO et al., 2021). 

Portanto, assim como em solos naturais, solos construídos a partir de rejeitos de 

mineração podem apresentar bactérias que promovem o incremento de nitrogênio e carbono, 

solubilização de minerais e decomposição da MO, sendo esses mecanismos importantes na 

disponibilização de nutrientes para o crescimento e desenvolvimento da vegetação (GOMES 

et al., 2022). 

 

2.3 Diversidade da comunidade bacteriana do solo 

 As comunidades bacterianas desempenham papéis fundamentais no solo, sendo as 

estruturas e funções dessas comunidades indicadores do estado de saúde e do conjunto de 

nutrientes do solo (JAGADESH et al., 2024). O estudo da diversidade de comunidades 

bacterianas é importante para entender o funcionamento do ecossistema solo, além de auxiliar 

na compreensão das interações e funções desempenhadas por esses microrganismos 

(BRUSSAARD, 2007). 

A diversidade das comunidades bacterianas no solo é influenciada por diversos fatores, 

relacionados ao clima, mudança no uso da terra, vegetação, material de origem, e 

profundidade (STEVEN et al., 2013; GENG et al., 2020; JIAO et al., 2018), além das 

atividades humanas, as quais promovem alterações na diversidade de microrganismos do solo 

e causam impactos nessas comunidades (RILLIG et al., 2019).  

As variações climáticas proporcionam diferentes ambientes, por exemplo, chuva 

escassa e alta evaporação são fatores que originam solos salinos alcalinos, os quais podem 

apresentar dominância dos filos Bacillota, Pseudomonadota e Actinomycetota, 

respectivamente (KESHRI et al., 2013). Porém, Viruel et al. (2022) observaram que o padrão 

de uso da terra foi determinante para a estrutura e função das comunidades de bactérias em 
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uma região semiárida, onde Bacillota, Pseudomonadota e Actinomycetota foram abundantes 

em pastagens e agricultura (VIRUEL et al., 2022). 

A mudança no uso da terra confere alterações nas estruturas das comunidades, no 

entanto, diferentes sistemas baseados em florestas podem não apresentar diferenças para 

diversidade, sendo constatado em três tipos de uso da terra, agricultura, agrofloresta e floresta 

que os filos Pseudomonadota, Actinobacteriota e Acidobacteriota foram responsáveis pela 

maior parte da comunidade bacteriana (ANSARI et al., 2023). Já em pastagens, após a 

exclusão do pastoreio dominaram: Acidobacteriota, Actinobacteriota, Pseudomonadota, 

Bacteroidota e Planctomycetota, com outros filos em menor proporção (WANG et al., 2023).  

Além dos diferentes usos da terra, outro fator que molda a diversidade é a 

profundidade do solo. Em camadas profundas de solos florestais e de pastagens restauradas, a 

diversidade foi maior do que em camadas profundas de áreas agrícolas, indicando que a 

menor perturbação e a penetração de raízes promoveram a abundância dos filos 

Actinomycetota, Pseudomonadota, Chloroflexota e Acidobacteriota (YANG et al., 2022b). 

Ainda, em outro trabalho, foi constatado que α-proteobacteria persistiram em profundidades 

elevadas, com escassez de carbono, pois são adaptadas a solos com poucos recursos e 

profundos (LIU et al., 2020). 

A adaptação é necessária para as comunidades bacterianas do solo, pois muitas 

atividades humanas geram estressores ambientais que influenciam a diversidade e funções 

dessas comunidades (DINESH et al., 2023). Mudanças climáticas, aplicação de fertilizantes e 

contaminantes diminuíram a riqueza e diversidade, com mudanças significativas nas 

estruturas de comunidades bacterianas do solo, devido as estratégias de sobrevivência e 

diferente funções como resposta aos estresses, com a abundância de Pseudomonadota 

aumentando com o número de estresses ambientais e Acidobacteriota e Chloroflexota 

diminuindo (WU et al., 2024). 

Em geral, Pseudomonadota e Actinomycetota são filos comumente encontrados em 

solos. As Actinobactérias estão associadas a papéis ecofisiológicos importantes, na 

decomposição de resíduos vegetais, fixação de nitrogênio e produção de antibióticos (BAO et 

al., 2021), enquanto Pseudomonadota são diversas metabolicamente, habitando solos 

superficiais com muitos recursos, assim como em profundidades superiores, com poucos 

recursos. Esse filo está associado a fixação de nitrogênio e aos ciclos biogeoquímicos, dentre 
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outras funções que promovem o desenvolvimento do solo (BUKAR et al., 2019; PAJARES; 

BOHANNAN, 2016). 

 

2.4 Técnicas de avaliação da diversidade genética de bactérias 

 A avaliação da diversidade da microbiota avançou consideravelmente com o 

desenvolvimento de técnicas moleculares nas últimas décadas. Carl Woese, em 1970, 

descobriu as sequências de RNA ribossomais (rRNA) e os seus genes, como ferramentas que 

inferem relações evolutivas entre seres-vivos e que podem ser utilizadas na classificação 

taxonômica dos organismos e (FOX et al., 1977; WOESE, 1987). Essa descoberta, 

revolucionou os estudos filogenéticos dos organismos, sendo amplamente utilizado o SSU 

rRNA (RNA ribossomal da subunidade menor) para classificação de procariotos e eucariotos, 

pois trata-se de uma região conservada e de tamanho adequado (EDWARDS et al., 1989). 

Atualmente, o gene 16S rRNA é muito utilizado em diversos trabalhos que envolvem a 

identificação taxonômica de bactérias (ANTUNES et al., 2017; DAR et al., 2018; SHARMA 

et al., 2023). Uma outra ferramenta utilizada no estudo de populações bacterianas é o BOX-

PCR, consistindo em um método de rastreio de fontes microbianas (MISHRA et al., 2015). 

Por meio do iniciador BOX-A1R, são identificados elementos repetitivos, que são utilizados 

para obtenção de impressões digitais do DNA (DOMBEK et al., 2000; NACARIO et al., 

2022), sendo possível a formação de grupos de similares, nas quais são escolhidos isolados 

para identificação e caracterização, por meio do 16S rRNA (ITURRALDE et al., 2019). 

Essas técnicas requerem a utilização da Reação em Cadeia da Polimerase (PCR), na 

qual é possível amplificar o 16S rRNA, como também genes funcionais presentes no DNA de 

microrganismos, possibilitando a amplificação de um gene que codifica para uma proteína ou 

enzima, que participa de algum processo importante no ambiente (SMITH; OSBORN, 2009). 

A PCR é amplamente utilizada nos estudos de diversidade e das relações entre populações 

microbianas e o ambiente abiótico, proporcionando respostas sobre o funcionamento deste 

(DAHLLÖF, 2002). 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 Área de estudo 

As áreas de estudo representam uma cronossequência de 2, 5, 10 e 40 anos, mais o 

tempo zero, que consiste em pilhas de rejeito recém-formadas, totalizando cinco áreas. As 

amostras de solo foram coletadas em junho de 2022, no perfil de solo de cada 

cronossequência. Foram coletadas três repetições de cada horizonte que compõe o perfil de 

solo. Em seguida, as amostras foram transportadas para o Laboratório de Microbiologia e 

Bioquímica do Solo da UFRPE, sendo armazenadas a -80 ºC. Posteriormente, três horizontes 

representativos de cada perfil de solo foram selecionados para obtenção dos isolados, com 

base no trabalho de Silva (2023). 

Os perfis de solo estão localizados na Mina Brejuí (6º19’19” Sul e 36º32’52” Oeste), 

no município de Currais Novos, Rio Grande do Norte (Figura 1). O clima da região é 

classificado como BSh, semiárido quente, com vegetação de caatinga hiperxerófila 

(ALVARES et al., 2013). Os Tecnossolos estão classificados como Spolic Technosol, 

segundo a WRB/FAO, com mais de 20 % de artefatos até 100 cm, estão enquadrados nos 

qualificadores, Alcalic, Calcic, Loamic, com diferenças no teor de carbono orgânico. Os 

perfis de 2, 5 e 10 anos possuem teor de Carbono Orgânico do Solo (COS)  ≥ 1 % (Humic), 

enquanto o perfil de 40 anos apresenta COS ≥ 5 % (Hyperhumic) (SILVA, 2023). 
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Figura 1 - Mapa da área de estudo, localizada na Mina Brejuí no munícipio de Currais 

Novos, Rio Grande do Norte, com a imagem de satélite da área e dos perfis de solo.  
 

 

Fonte: Adaptado de Silva (2023). 

 

Os solos possuem textura franca arenosa na maior parte dos horizontes, com 

predomínio de areia fina em todos os perfis, ausência de argila dispersa em água e grau de 

floculação de 100 %. A densidade do solo varia entre os horizontes, conforme mostra a 

Tabela 1. Quanto a composição química, todos os perfis possuem elevados teores de 

carbonato de cálcio (CaCO3), pH > 8,5 e argila de atividade alta. Os horizontes também 

possuem grandes quantidades de Ca e Mg, com alguns apresentando caráter salino, devido a 

condutividade elétrica acima de 4 dS m-1, demonstrada na Tabela 2. 
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Tabela 1 - Atributos físicos dos horizontes representativos dos tecnossolos formados por 

rejeitos de mineração de scheelita. 

  Granulometria (Kg dm-3) Densidade  
 

Horizonte/Prof (cm) 

Cascalho 

(%) Areia Silte Argila Solo Partícula P (%) 
 

 

(20-2 

mm) 

(2-0,05 

mm) 

(0,05-0,002 

mm) 

(<0,002 

mm) kg dm-³  
 

Tempo zero 
 

T0 0 762 67 171 - 2,91 -  

Perfil 1 – Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Humic) (2 anos) 
 

A: Auk (0-7) 0 683 194 122 1,13 2,48 54  

B: 5Cukz4 (30-46) 0 157 382 461 1,34 2,54 47  

C: 9Cuk8 (70-98) 0 154 572 274 1,26 2,55 51  

Perfil 2 – Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Humic) (5 anos) 
 

A: Auk1 (0-5) 0 774 147 79 1,44 2,56 44  

B: 3Cukz2 (22-43) 0 627 218 155 1,52 2,57 41  

C: 6Cuk5 (86-120) 0 843 78 79 1,44 2,85 50  

Perfil 3 – Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Humic) (10 anos) 
 

A: Auk (0-9) 0 651 218 131 1,34 2,49 46  

B: 4Cuk3 (40-64) 0 745 125 130 1,38 2,59 47  

C: 7Cuk6 (87-105) 0 694 227 80 1,31 2,65 51  

Perfil 4 – Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Hyperhumic) (40 anos) 
 

A: Auk (0-10) 0 576 354 71 1,47 2,71 46  

B: 2Cuk1/Cuk2 (33-

88) 
0 349 264 387 1,73 2,63 34 

 

C: 3Cukz (88-150+) 2,92 744 135 121 1,64 2,74 40  

Prof – Profundidade; P – Porosidade. Fonte: Adaptado de Silva (2023) 
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Tabela 2 - Atributos químicos dos horizontes representativos de tecnossolos formados a partir de rejeitos de mineração de scheelita. 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

(Prof) – Profundidade; (S.B.) – Soma de Bases; (CTC) – Capacidade de troca de cátions a pH 7; (Pdisp) – Fósforo disponível; (PST) – Percentual de Sódio Trocável; (CO) – 

Carbono Orgânico; (EC) – Estoque de carbono; (CE) – Condutividade Elétrica. Fonte: Adaptado de Silva (2023).

Horizonte/Prof (cm) pH Ca Mg Na K Al SB H+Al CTC PST Pdisp CaCO3 CO EC CE 

 1:2,5 cmolc kg-1 % mg kg-1 g kg-1 g kg-1 Mg ha-1 dS m-1 

T0 - Tempo Zero 

T0 8,79 5,29 1,35 0,22 0,05 0,00 6,91 1,32 6,91 3,12 16,70 124,94 7,2  - 3,16 

Perfil 1 - Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Humic) (2 anos) 

Auk (0-7) 9,04 13,30 3,58 0,64 0,62 0 18,14 1,68 18,14 3,50 1,40 124,81 15,70 12,42 1,08 

5Cukz4 (30-46) 8,45 19,02 4,72 0,59 0,13 0 24,46 0,94 24,46 2,43 0,51 124,94 11,83 9,52 5,06 

9Cuk8 (70-98) 8,62 9,74 2,96 0,32 0,12 0 13,14 1,42 13,14 2,47 0,73 124,88 12,15 42,72 2,97 

Perfil 2 - Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Humic) (5 anos) 

Auk1 (0-5) 8,77 4,37 1,12 0,15 0,11 0 5,76 1,73 5,76 2,65 3,37 124,94 23,84 17,19 1,17 

3Cukz2 (22-43) 8,38 19,90 1,07 0,19 0,07 0 21,24 1,83 21,24 0,91 0,91 124,94 7,77 24,75 4,26 

6Cuk5 (86-120) 8,77 4,51 0,34 0,15 0,03 0 5,04 1,90 5,04 2,90 0,72 124,75 5,87 28,68 3,41 

Perfil 3 - Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Humic) (10 anos) 

Auk (0-9) 8,75 9,06 1,94 0,10 0,46 0 11,56 2,67 11,56 0,85 5,71 124,81 41,57 50,04 0,65 

4Cuk3(40-64) 8,56 8,30 0,98 0,25 0,06 0 9,59 2,24 9,59 2,61 10,66 124,94 8,47 27,98 3,96 

7Cuk6 (87-105) 8,55 6,19 1,69 0,21 0,06 0 8,16 2,24 8,16 2,63 3,06 124,88 9,06 21,29 3,89 

Perfil 4 - Spolic Technosol (Loamic, Alcalic, Calcic, Hyperhumic) (40 anos) 

Auk (0-10) 8,31 6,63 1,51 0,36 0,43 0 8,93 3,08 8,93 4,00 61,61 114,75 67,77 99,65 1,04 

2Cuk1/Cuk2 (33- 88) 8,73 25,68 7,23 0,49 0,13 0 33,53 2,30 33,53 1,47 2,84 120,44 15,08 143,18 0,94 

3Cukz (88-150) + 8,38 6,99 2,04 0,37 0,09 0 9,50 2,39 9,50 3,87 1,05 124,88 8,64 88,03 6,11 
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3.2 Isolamento de bactérias 

Para a obtenção dos isolados de cada horizonte representativo dos perfis de 2, 5, 10 e 

40 anos, e da pilha de rejeitos recém exposta (tempo zero) foi utilizado o método de diluição 

seriada, na proporção 1:3 (m:v) de amostra de solo e solução salina (NaCl 0,85%) 

autoclavada, sendo agitada a 150 rpm, durante 1 hora. Logo após, com o auxílio de uma 

pipeta, 1 mL da suspensão foi retirada e colocada em tubos com 3 mL de solução salina 

autoclavada, em seguida foi retirado do tubo 1 mL e pipetado para outro tubo, resultando em 

diluições de 4-2, 4-3 e 4-4. 

Para o isolamento e determinação de população foram utilizados os meios semi-

seletivos para fixação biológica de N, solubilização de P, produção de celulase e fixação de 

carbono. Alíquotas de 100 μL das diluições foram inoculadas em tubos tipo penicilina com 5 

mL do meio semissólido NFb, livre de nitrogênio (DOBEREINER; ANDRADE; BALDANI, 

1999), sendo incubados a 28 °C em estufa bacteriológica, por um período de quatro a sete 

dias, após o qual foi determinado o número mais provável de bactérias, utilizando a tabela de 

McCrady (DOBEREINER; BALDANI; BALDANI, 1995) para três diluições, somente para 

os tubos que tiveram formação de película aerotáxica em forma de véu.  

Para o isolamento de bactérias solubilizadores de fosfato, produtores da enzima 

celulase e autotróficos foram utilizados os meios sólidos NBRIP (NAUTIYAL, 1999), CMC 

ágar (ARIFFIN et al., 2006) e BG-11 (RIPPKA et al., 1979), respectivamente. Alíquota de 

100 μL das diluições foi utilizada, sendo espalhada no meio com auxílio da alça de drigalski. 

Após o crescimento, foi calculada a UFC g-1 de solo (Unidade Formadora de Colônia) por 

meio da contagem de colônias, para o cálculo foi utilizado a Equação 1. 

Equação 1 

                                                                                      

Em que:  

NC = Número de colônias; FD = Fator de diluição (sinal positivo); VL = Volume pipetado 

(mL); MS = Massa de solo  

Os tubos com meio NFb que apresentaram formação de película e as placas com os 

meios sólidos que apresentaram crescimento foram utilizados na purificação em meio sólido 

YMA acrescido de azul de bromotimol como indicador de mudança de pH do meio, a 

temperatura de crescimento, foi ajustada à 28 ºC. Após 72 horas, constatado o crescimento, 



27 
 

foram armazenadas a 4 ºC (HUNGRIA; ARAUJO, 1994). Por meio da observação de 

mudança de coloração do meio, os isolados foram classificados quanto ao pH, em que, o meio 

amarelado indica que a bactéria é acidófila, o meio azulado, bactéria basófila e não alterando 

a cor do meio (esverdeada) neutrófila. 

A purificação, etapa de obtenção da colônia pura, foi realizada utilizando o meio YMA 

(Yeast Manitol Agar). As colônias foram selecionadas por meio de diferenças morfológicas e 

inoculadas no meio com auxílio de alça. Ainda, para as solubilizadoras de fosfatos as colônias 

que formaram halo de solubilização assim como as que não formaram foram purificadas. Para 

as fixadoras de nitrogênio, inicialmente foram retiradas com alça parte da película dos tubos 

positivos e inoculadas no meio, após o crescimento, houve a purificação. 

 

3.3 Extração de DNA 

Previamente à extração de DNA, o teste de gram foi realizado por meio do método de 

KOH a 3% (MOALEDJ, 1986). Para isso, foram inoculados em 5 mL do meio de cultura TSB 

(30 g L-1), e agitados a 180 rpm por 72 horas em temperatura de 28 ºC. Após o crescimento, 

uma alíquota de 2 mL de suspensão de meio de cultura mais bactérias foi centrifugada à 7500 

rpm por 2 minutos. Após a separação do pellet (células bacterianas), o sobrenadante foi 

descartado, sendo o pellet utilizado na extração de DNA.  

Para extração de DNA dos isolados, foi utilizado o kit de extração HiYieldTM Genomic 

DNA Mini Kit da RBC, seguindo o protocolo do fabricante. As amostras de DNA genômico 

extraídas foram armazenadas em freezer à -20 ºC. Para avaliar a integridade do DNA, foi 

realizado a eletroforese em gel de agarose à 1 %, imerso em tampão TBE (Tris Base, Ácido 

bórico, EDTA) a 0,5 %, os produtos da extração foram corados com Syber Green e 

adicionado tampão de carregamento (LB) com glicerol. As amostras foram colocadas em 

poços no gel, a 100V por 30 minutos, sendo a visualização realizada em transluminador. 

 

3.4 BOX-PCR 

As bactérias foram caracterizadas genotipicamente utilizando o iniciador BOX A1R 

(5′-CTACGGCAAGGCGACGCTGACG-3′) (WOODS et al., 1993). A reação de 

amplificação ocorreu em termociclador com volume final de 10 μL contendo: 1 μL de DNA 

molde, 2 ρmol do iniciador (BOX A1R), 0,3 mM de dNTP, 1 μL de tampão 10X e 1,5 U de 
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Taq polimerase. Após desnaturação à 95 °C por 9 min, à amplificação do DNA foi realizada 

em 30 ciclos de desnaturação à 94 °C por 1 minuto, anelamento à 55 °C por 1 minuto e 

extensão à 72 °C por 5 minutos e uma extensão final a 72 °C por 10 minutos. 

Os produtos amplificados foram separados por eletroforese a 100V por 180 minutos, 

em gel de agarose a 1,2 %, imerso em Tampão TBE a 0,5 %. As amostras foram coradas com 

Syber Green e adicionado tampão de carregamento (LB), um padrão molecular de 100pb 

também foi adicionado no gel para comparação. Ao final, o gel foi visualizado em 

transluminador, para obtenção de imagens. Os padrões de bandas baseados na mobilidade dos 

fragmentos de DNA no gel foram utilizados na análise de agrupamento hierárquico, utilizando 

o programa gelj.v2. Os parâmetros adotados para esta análise foram, coeficiente de Jaccard e 

algoritmo UPGMA (HERAS et al., 2015; DELAMUTA et al., 2017), sendo obtidos 

dendrogramas para selecionar estirpes diferentes com base no índice de similaridade a 100 %. 

Foram calculados os índices de diversidade de Shannon-Weaver (H’) utilizando a 

equação 2 (SHANNON; WIEVER, 1949), dominância de Simpson (D) por meio da equação 3 

(SIMPSON, 1949) e riqueza de espécies de Margalef com a equação 4 (MARGALEF, 1973) 

para cada tempo, utilizando os grupos formados a 100% de similaridade pelo BOX-PCR. 

Equação 2                                                                                               

 

H’ = Índice de diversidade de Shannon; 

S = Número total de estirpes; 

pi = proporção de indivíduos das estirpes i em relação ao total de indivíduos 

ln = logaritmo natural 

 

Equação 3  

 

D = Dominância de Simpson; 

ni = número de indivíduos da estirpe; 

N = número total de indivíduos de todas as estirpes; 
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pi =  proporção da estirpe i; 

S = número total de estirpes 

 

Equação 4 

 

DMg = Índice de margalef; 

S = número total de estirpes observadas (riqueza); 

N = número total de indivíduos na amostra; 

ln = logaritmo natural 

 

3.5 Sequenciamento do gene 16S rRNA 

Os isolados que amplificaram o BOX-A1R foram selecionados para amplificação do 

gene 16S rRNA, e posteriormente para sequenciamento, a partir do conjunto de primers 27F 

(5’AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3') e 1492R (5'TACGGTTAACCTTGTTACGACTT-3') 

(LANE, 1991). A reação de amplificação teve volume final de 50 µL, sendo composta por: 2 

µL de DNA (20-30 ng. µL-1), 1,5 mM de MgCl2, 1X de tampão para PCR, 0,2 mM de dNTP, 

0,4 µM de cada primer (27F e 1492R), 3U de Taq DNA Polimerase e água Mili-Q para 

completar a reação.  

As condições para a reação de amplificação são descritas a seguir: Desnaturação 

inicial de 94 ºC, por 3 min, e 30 ciclos de desnaturação à 94 ºC, por 45 segundos; Anelamento 

à 56 ºC, por 30 segundos; Extensão, com 72 ºC, por 2 minutos e extensão final de 72 ºC, por 7 

minutos. Após a reação, os produtos amplificados foram avaliados em gel de agarose à 1 % e 

visualizados sob luz UV. Posteriormente, os produtos da PCR foram purificados por meio do 

kit QIAquick® e quantificados para estabelecer um padrão de 10 a 40 ng µL-1. As amostras 

purificadas e quantificadas foram sequenciadas pelo método de Sanger por separação 

eletroforética em capilar em um sequenciador modelo ABI 3500 Genetic Analizer (Applied 

Biosystems), os dados do sequenciamento foram coletados com o software Data Collection 

(Applied Biosystems) no laboratório Central (LabCen) da Universidade Federal de 

Pernambuco.   

Cada isolado teve a sequência submetida à análise de similaridade pelo algoritmo 

BLAST. Por meio do banco de dados NCBI, foram determinadas as identidades moleculares 
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das sequências obtidas. Essas sequências também foram alinhadas segundo o método de 

múltipla progressão de ClustalW no programa MEGA versão 12.0.11 (KUMAR et al., 2016). 

Os valores de similaridades e matriz de distância foram obtidos pelo modelo Kimura 2-

parâmetros, sendo utilizados na construção da árvore filogenética. A classificação taxonômica 

foi obtida por meio da Lista de Nomes Procariontes com Posição na Nomenclatura (LPSN). 

 

3.6 Análise estatística 

 Foram realizados testes qui-quadrado para os tempos e horizontes, assim como 

regressões para avaliar a UFC ao longo do tempo. Também foi feita análise de correlação de 

Pearson para os atributos químicos e físicos dos solos em relação a UFC g-1 de solo, e análise 

de regressão múltipla para as correlações significativas no software SAS OnDemand for 

Academics.  

 

4 RESULTADOS 

 

Foram obtidas colônias em todos os meios e para todas as diluições (Figura 2), exceto 

para o NFb em que foram obtidos tubos com crescimento e formação de película apenas para 

diluição 4-2 das amostras dos horizontes superficiais dos tempos 2 e 5 anos (Tabela 3), não 

havendo diferença significativa entre horizontes ou tempos de acordo com o teste de qui-

quadrado (Tabela 4).  

Figura 2 - Isolados obtidos de diferentes perfis de Tecnossolos, horizontes e meios semi-

seletivos. 

 

Fonte: Autor (2025) 
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Tabela 3 - Unidades Formadoras de Colônias (UFC g-1 de solo) para diluição 4-3 de quatro 

perfis de Tecnossolos, dispostos em cronossequência, no semiárido tropical.  

Meio Horizontes Tempo zero 

Perfis 

2 anos 5 anos 10 anos 40 anos 

NBRIP 

A 

2,88x104 

1,43x105 3,28x105 5,01x105 5,45x105 

B 2,12x105 2,54x105 1,94x105 1,09x105 

C 1,78x105 1,04x105 4,10x105 6,08x104 

CMC 

A 

1,40x105 

1,61x105 2,76x105 5,43x105 7,12x105 

B 2,23x105 2,55x105 1,70x105 1,35x105 

C 1,64x105 1,64x105 3,97x105 7,42x104 

BG-11 

A 

4,10x104 

1,30x105 1,77x105 5,51x105 6,32x105 

B 2,46x105 1,50x105 2,81x105 2,98x105 

C 8,38x104 6,72x104 5,68x105 8,96x104 

NFb 

A 

 - 

*6,4x10 *1,76x104  -  - 

B  -  -  -  - 

C  -  -  -  - 

A – horizonte superficial; B – horizonte subsuperficial; C – horizonte profundo. *Valores de UFC g-1 de solo 

para diluição 4-2. NBRIP: meio para solubilizadoras de fosfato; CMC: meio para bactérias celulolíticas; BG-11: 

meio para fixadoras de carbono e NFb: meio para fixadoras de nitrogênio. 

 

Tabela 4 - Probabilidade do qui-quadrado para tempo e horizontes de Log 10 UFC g-1 de 

solo. 

 NBRIP CMC BG-11 

Tempo 0,998027 0,999918 0,998723 

Horizontes 0,995671 0,996135 0,995729 

 

As análises de regressão para população ao longo do tempo, em relação a cada 

horizonte, e os diferentes meios seletivos, resultou em nove modelos de regressões, sendo oito 

significativos e um com p-valor acima do nível de significância a 5 %. Há um aumento 

progressivo da população nos horizontes superficiais até os 10 anos com tendência a diminuir 

aos 40 anos (Figura 3). 
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Figura 3 - Gráficos das regressões em função do tempo e população de bactérias de cada 

horizonte de Tecnossolos de uma região semiárida. a, b e c, regressões Log10 UFC em função 

do tempo para os horizontes superficiais, subsuperficiais e profundos, respectivamente, para 

os meios NBRIP, CMC e BG-11.  

 

 

 

Fonte: Autor (2025) 

a 

b

 

c
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A análise de correlação de Pearson entre as populações e os atributos químicos e 

físicos dos solos apresentou efeito significativo para teor de carbono orgânico, acidez 

potencial e fósforo disponível para todos os meios. Os meios CMC e BG-11 apresentaram 

correlações significativas com CaCO3. Além disso, as correlações foram positivas e elevadas 

(R>0,70), com o CO apresentando valores acima de 0,70 para todos os meios, enquanto 

acidez potencial, fósforo disponível e CaCO3 apresentaram correlações maiores que 0,50 

(Tabela 5). 

Quanto à análise de variância de regressão múltipla (Tabela 6) todos os modelos foram 

significativos, com os meios NBRIP, CMC e BG-11 apresentando R² ajustado de 57%, 75% e 

43%, respectivamente. Portanto, com base na regressão múltipla, a variável CO explicou a 

maior parte da variação da população de todos os meios, sendo a acidez potencial relevante 

para a população do meio BG-11. 

Tabela 5 - Correlação de Pearson (R) e probabilidade (p-valor) para as variáveis UFC g-1 de 

solo e atributos físicos e químicos dos Tecnossolos. 

Atributos  

dos solos 

Meio 

NBRIP CMC BG-11 

Areia R: 0,00581 p-valor: 0,9850 R: 0,03746 p-valor: 0,9033 R: -0,03922 p-valor: 0,8988 

Silte R: 0,27890 p-valor: 0,3561 R: 0,23690 p-valor: 0,4358 R: 0,21127 p-valor: 0,4884 

Argila R: -0,32271 p-valor: 0,2822 R: -0,33388 p-valor: 0,2649 R: -0,16272 p-valor: 0,5953 

D. Solo R: -0,21365 p-valor: 0,5049 R: -0,13509 p-valor: 0,6755 R: -0,03872 p-valor: 0,9049 

D. Partícula R: -0,38149 p-valor: 0,1984 R: -0,16184 p-valor: 0,5973 R: -0,24703 p-valor: 0,4158 

Porosidade R: 0,15977 p-valor: 0,6199 R: 0,13217 p-valor: 0,6822 R: 0,01209 p-valor: 0,9702 

pH R: -0,29744 p-valor: 0,3237 R: -0,30963 p-valor: 0,3032 R: -0,31013 p-valor: 0,3024 

Ca R: -0,18565 p-valor: 0,5437 R: -0,21809 p-valor: 0,4741 R: -0,03749 p-valor: 0,9032 

Mg R: -0,23050 p-valor: 0,4487 R: -0,23608 p-valor: 0,4374 R: 0,02661 p-valor: 0,9312 

SB R: -0,19665 p-valor: 0,5196 R: -0,22170 p-valor: 0,4666 R: -0,01801 p-valor: 0,9534 

H+Al R: 0,56303 p-valor: 0,0451 R: 0,61548 p-valor: 0,0251 R: 0,68866 p-valor: 0,0092 

CTC R: -0,19665 p-valor: 0,5196 R: -0,22170 p-valor: 0,4666 R: -0,01801 p-valor: 0,9534 

PST R: -0,17735 p-valor: 0,5622 R: -0,04774 p-valor: 0,8769 R: -0,13148 p-valor: 0,6685 

Pdisp R: 0,50554 p-valor: 0,07228 R: 0,70228 p-valor: 0,0074 R: 0,53165 p-valor: 0,0615 

CaCO3 R: -0,43700 p-valor: 0,1354 R: -0,60972 p-valor: 0,0269 R: -0,55156 p-valor: 0,0507 

CO R: 0,77948 p-valor: 0,0017 R: 0,88175 p-valor: <.0001 R: 0,70495 p-valor: 0,0071 

CE R: -0,42619 p-valor: 0,1465 R: -0,46143 p-valor: 0,1125 R: -0,36902 p-valor: 0,2147 

p-valor em negrito, é significativo, considerando nível de significância de 10%. 
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Tabela 6 - Regressão Linear Múltipla (RLM) realizada para UFC g-1 de solo e Carbono 

Orgânico (CO) para os meios NBRIP e CMC, e CO mais H+Al para o meio BG-11. 

Valores da RLM NBRIP CMC BG-11 

R-quadrado 0,6085 0,7697 0,4809 

R-quadrado ajustado 0,5693 0,7467 0,429 

Valor f 15,54 33,43 9,27 

Pr>F 0,002766 0,000177 0,012364 

Pr>F: Probabilidade de valor F maior, sendo inferior a 0,05 indica que o modelo é significativo. 

 

No que se refere a quantidade de isolados obtidos em cada meio, para o meio NBRIP 

foram selecionados 125 (33%) isolados, para o meio CMC foram selecionados 129 (34 %) 

isolados, para o meio BG-11 foram isolados 109 (29%) isolados, enquanto para o meio NFb 

foram obtidos apenas 15 (4%) isolados, sendo estes dos tempos 2 e 5 anos e do horizonte 

superficial (Figura 4a).  

No total, foram obtidos 378 isolados, sendo 26 (7%), 93 (25%), 109 (29%), 77 (20%) 

e 73 (19%) dos tempos 0, 2, 5, 10 e 40 anos, respectivamente. A maioria dos isolados foi 

oriunda dos horizontes superficiais (Figura 4b), enquanto houve distribuição similar no 

número de isolados obtidos para as demais profundidades.  

 

Figura 4 - Distribuição dos isolados obtidos de diferentes perfis e horizontes de uma 

cronossequência de tecnossolos. a. porcentagem de isolados obtidos em cada meio seletivo; b. 

distribuição de isolados por horizonte e tempo. 

 

Fonte: Autor (2025) 

a b 
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 Dos 378 isolados, 308 amplificaram o iniciador BOX-A1R. A partir do padrão de 

bandas foram formados 302 grupos a 100% de similaridade (Figura 5), sendo 6 grupos com 

duas estirpes e 296 grupos compostos por apenas uma estirpe, apresentando alta diversidade 

genética. Quanto a formação de grupos a 100% de similaridade por perfil, houve redução ao 

longo da cronossequência de 0, 2, 5, 10 e 40 anos, com diferença significativa entre os tempos 

para a quantidade de grupos formados, conforme a Tabela 7. 
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Figura 5 - Agrupamento BOX-PCR dos 308 isolados de Tecnossolos construídos por rejeito de mineração de scheelita em uma região semiárida. 

 Fonte: Autor (2025) 
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Tabela 7 - Grupos de estirpes formados pela amplificação do BOX-A1R a 100 % de 

similaridade, ao longo da cronossequência de tecnossolos formados por rejeitos de mineração 

de scheelita.  

 

Perfil 
Agrupamento 

1 estirpe 2 estirpes Total de Grupos 

Tempo zero 25 - 25 

2 anos 71 2 73 

5 anos 83 2 85 

10 anos 63 1 64 

40 anos 54 1 55 

Total de Grupos 296 6 302 

média   60,4 

p-valor   0,00000071 

p-valor – probabilidade do teste qui-quadrado ao nível de significância de 5 % 

 

Para o índice de diversidade foram observados valores elevados em todos os tempos e 

horizontes, assim como o índice de riqueza, o que confirma que os Tecnossolos possuem alta 

diversidade. O índice de dominância de Simpson (D) corrobora esses resultados pois, os 

valores iguais a zero indicam elevada heterogeneidade de indivíduos (Tabela 8).  

Por meio do teste qui-quadrado foi possível constatar que não houve diferença entre os 

tempos para os índices calculados. Quanto aos índices ao longo dos horizontes pelo teste qui-

quadrado foi observado que também não houve diferença, no entanto, a média de grupos 

BOX e de estirpes apresentaram 26% de probabilidade de a diferença entre os horizontes ser 

devido ao acaso, sendo os poucos pontos amostrados um limitador do teste. 
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Tabela 8 - Índices de diversidade (H’), Dominância (D) e Riqueza (Margalef) estimados a 

partir dos grupos a 100% de similaridade do BOX-PCR e teste qui-quadrado para os índices 

ao longo do tempo e horizontes. 

Tempos 
Grupos 

BOX 
Estirpes Simpson (D) 

Simpson 

(1-D) 

Shannom 

(H’) 
Margalef 

0 25 25 0 1 3,699 7,456 

2 25 25 0 1 3,633 7,386333 

5 29 29,33 0,000717 0,999267 3,779 8,220667 

10 21,33 21,33 0 1 3,532 6,639667 

40 18,33 18,33 0 1 3,371333 5,950667 

Qui-quadrado 0,596107 0,5715102 0,999998973 1 0,999905 0,980832 

Horizontes 
Grupos 

BOX 
Estirpes Simpson (D) 

Simpson 

(1-D) 

Shannom 

(H’) 
Margalef 

Superficial 29,5 29,5 0 1 3,80975 8,3555 

Subsuperficial 18,5 18,5 0 1 3,38675 5,994 

Profundo 22,25 22,5 0,00053775 0,99945 3,54 6,7985 

Qui-quadrado 0,26305 0,26736275 0,999462395 1 0,987267 0,815081 

 

 

Os 308 isolados que amplificaram o BOX-A1R foram selecionados para amplificação 

do gene 16S rRNA, sendo obtidas 246 amostras positivas e 216 sequências válidas (Tabela 9). 

As identidades moleculares das sequências obtidas pela análise de similaridade, resultaram 

em 4 filos, 6 classes, 14 ordens, 30 famílias e 44 gêneros.  

 

Tabela 9 - Identidade molecular dos isolados (SEQ_SIMILAR) de Tecnossolos, obtida por 

meio do NCBI e análise das sequências parciais do 16S rRNA no programa BLAST com a 

identificação da sequência de referência (ID_SIMILAR). O acesso as sequências depositadas 

estão disponíveis na coluna ID_ISOLADO no banco de dados GenBank. 

ISOLADO FILO ID_ISOLADO IDENTIDADE SEQ_SIMILAR ID_SIMILAR 

Tempo zero 

T02-02 Actinomycetota PX278934 96,64% Microbacterium sp.  KF010641.1 

T02-03 Bacillota PX278935 99,76% Priestia sp.  OQ179945.1 

T02-05 Pseudomonadota PX279011 93,68% Acinetobacter sp.  KR063566.1 

T02-06 Bacillota PX278936 98,25% Paenibacillus sp. NR_147741.1 

T02-07 Pseudomonadota PX279012 97,32% Pseudomonas sp.  KY907022.1 

T02-08 Pseudomonadota PX278937 92,87% Acinetobacter sp.  KF261600.1 

T02-10 Pseudomonadota PX279013 98,89% Pseudomonas sp.  MH443745.1 

T03-02 Pseudomonadota PX279014 94,91% Acinetobacter sp.  KF261600.1 

T03-03 Pseudomonadota PX279015 99,08% Altererythrobacter sp.  MW532473.1 

T03-04 Pseudomonadota PX278938 99,04% Serratia sp. JF833596.1 

T03-06 Pseudomonadota PX279016 99,34% Herbaspirillum sp. PQ764054.1 

T03-07 Pseudomonadota PX278939 99,87% Sphingomonas sp.  JQ658410.1 

T03-08 Pseudomonadota PX278940 93,23% Acinetobacter sp. AB859733.1 

T03-09 Bacillota PX278948 99,76% Staphylococcus sp.  KC502905.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1393690
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF010641.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZFS738KN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2800375
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OQ179945.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZFSZZ38U013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1716401
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KR063566.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=16&RID=ZZJ743PC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1387834
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_147741.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZFT9C8HK016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY907022.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZZKE0E15016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1347725
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF261600.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=12&RID=ZFTPXZEE016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=294
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH443745.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZZKZJJ2P013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1347725
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF261600.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=18&RID=ZZM4NHP2013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1872480
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW532473.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZZMAACXG013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=239175
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF833596.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZFUH9HFE016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=863372
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/PQ764054.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZZMEW823013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1168339
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ658410.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=16&RID=ZFV384GJ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=756892
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB859733.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=ZFVYPXEK013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1324004
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KC502905.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=ZG7JWSAM016
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T03-10 Pseudomonadota PX278941 93,73% Acinetobacter sp.  KR063566.1 

T04-01 Bacillota PX278942 99,73% Bacillus sp.  MW089053.1 

T04-02 Pseudomonadota PX278943 89,37% Acinetobacter sp. MT158898.1 

T04-03 Pseudomonadota PX278944 92,32% Acinetobacter sp.  KF261600.1 

T04-04 Pseudomonadota PX278945 91,78% Acinetobacter sp.  KU850974.1 

T04-05 Pseudomonadota PX278946 99,83% Pseudomonas sp.  KP226590.1 

T04-06 Bacillota PX278947 98,92% Cytobacillus sp.  OQ927157.1 

Perfil 1: 2 anos 

P1A1-01 Pseudomonadota PX279018 98,19% Agrobacterium sp.  JN585722.1 

P1A2-05 Bacillota PX278958 99,40% Bacillus sp.  MK110352.1 

P1A2-07 Pseudomonadota PX279029 99,06% Pseudomonas sp. OR016553.1 

P1A2-08 Pseudomonadota PX278959 98,62% Sphingobium sp. JF459943.1 

P1A2-09 Pseudomonadota PX278960 99,73% Pseudomonas sp.  KC129045.1 

P1A2-11 Bacillota PX278961 99,31% Bacillus sp. KY941909.1 

P1A2-13 Actinomycetota PX278913 97,03% Microbacteriaceae JF703472.1 

P1A2-20 Pseudomonadota PX278962 99,06% Pseudomonas sp.  KY681909.1 

P1A2-23 Pseudomonadota PX278963 98,83% Massilia sp.  KT764071.1 

P1A2-25 Pseudomonadota PX279019 99,31% Cupriavidus sp.  JF734312.1 

P1A2-26 Pseudomonadota PX279020 99,72% Pseudomonas sp. OR536372.1 

P1A2-29 Pseudomonadota PX278949 96,13% Pseudomonas sp. MG916948.1 

P1A2-30 Pseudomonadota PX278912 90,32% Pseudomonas sp. MW405720.1 

P1A3-02 Pseudomonadota PX279021 100,00% Agrobacterium sp. LC763414.1 

P1A3-09 Pseudomonadota PX279022 99,28% Cupriavidus sp.  JF734312.1 

P1A3-10 Pseudomonadota PX278953 87,87% Pseudomonas sp. HM122325.1 

P1A3-11 Pseudomonadota PX278965 99,89% Rhizobiaceae  OK298571.1 

P1A3-15 Pseudomonadota PX278966 100,00% Agrobacterium sp. OQ932862.1 

P1A3-18 Pseudomonadota PX279023 99,78% Pseudomonas sp.  KY681909.1 

P1A3-20 Pseudomonadota PX279024 99,76% Ewingella sp. MT634476.1 

P1A4-02 Pseudomonadota PX279025 100,00% Pantoea sp.  KJ532120.1 

P1A4-03 Pseudomonadota PX278954 99,72% Pseudomonas sp. OR536372.1 

P1A4-05 Pseudomonadota PX278967 100,00% Pantoea sp. MN826711.1 

P1A4-09 Pseudomonadota PX278950 99,69% Pantoea sp. MN826711.1 

P1A4-10 Pseudomonadota PX278914 99,68% Pantoea sp. KF542916.1 

P1A4-13 Bacillota PX278909 99,76% Priestia sp.  JN993726.1 

P1A4-20 Pseudomonadota PX279026 99,76% Neorhizobium sp.  LC750369.1 

P1B2-06 Pseudomonadota PX278910 94,93% Pantoea sp.  OR903103.1 

P1B2-08 Bacillota PX278968 99,78% Staphylococcus sp. KP279979.1 

P1B2-09 Bacillota PX278969 99,67% Priestia sp.  MN620499.1 

P1B2-11 Pseudomonadota PX279027 99,35% Pseudomonas sp.  HQ143580.1 

P1B2-14 Bacillota PX278970 98,16% Priestia sp.  MG705831.1 

P1B3-12 Bacillota PX278911 99,79% Priestia sp.  OQ179945.1 

P1B4-03 Pseudomonadota PX278908 99,21% Rhizobium sp.  KJ128395.1 

P1B4-13 Pseudomonadota PX278907 99,79% Pantoea sp.  OR903103.1 

P1B4-14 Pseudomonadota PX279028 99,60% Pseudomonas sp.  ON209660.1 

P1B4-17 Pseudomonadota PX279030 100,00% Pseudomonas sp.  JQ316310.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1716401
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KR063566.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZFX99N87016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW089053.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=ZFXMMN3D013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=756892
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT158898.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZG40Y3SR016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1347725
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF261600.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=ZG4AC57N013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1813374
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU850974.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=22&RID=ZG4V1NJ2016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1579189
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KP226590.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZG56J0PW016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2675269
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OQ927157.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=ZG5EDH8H013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1079524
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN585722.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZZNBW0R2013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK110352.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZUVJZTKD013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR016553.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=15&RID=004XU61Z013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=13690
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF459943.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZUVTJE8Z013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1270138
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KC129045.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZUW6YCCP013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY941909.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZUWG7TCZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=239729
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF703472.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZDB55VSB013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY681909.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZUX1CGRY016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1648979
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT764071.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZWPDXS07013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1030101
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF734312.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZZNHRBEJ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=515393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR536372.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZZNRP9RW013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=359110
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG916948.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=ZUHGPMX1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=47878
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW405720.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZD96ZG1G013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=648995
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC763414.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZZP7MEV4013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1030101
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF734312.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZZPE0NUG016
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi#alnHdr_298363218
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HM122325.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZUSS340V013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1913961
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OK298571.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZWSDGZWA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=648995
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OQ932862.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=13&RID=ZWSNF4AM016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY681909.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZZPJMWG6016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=41202
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT634476.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=21&RID=ZZPRVHJB016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1501834
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ532120.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=63&RID=ZZRGTG4N013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=515393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR536372.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZUU97DKV013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=59814
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN826711.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZWT1JJ5U013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=59814
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN826711.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZUHZGBRF013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=59814
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF542916.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZDBVYKGN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1404
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN993726.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=ZBB128Z7016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=67774
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC750369.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZZS8XBR2016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=69393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR903103.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=19&RID=ZD6Y118A013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=29378
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KP279979.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZWT6FW97016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN620499.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZWTCBWD6013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=947364
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ143580.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=21&RID=0035G2HG013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG705831.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZWTM2JPC013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2800375
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OQ179945.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZD8SV95E016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1479034
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ128395.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=ZB4WJT8C013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=69393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR903103.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=19&RID=ZAZCWS8W016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/ON209660.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=004NJ6UF013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1179390
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ316310.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=005TKNA0016
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P1C2-01 Pseudomonadota PX279031 100,00% Pantoea sp.  GU944650.2 

P1C2-03 Pseudomonadota PX278951 98,29% Pseudomonas sp.  MZ067616.1  

P1C2-06 Pseudomonadota PX279032 97,67% Serratia sp.  MT815621.1  

P1C2-07 Pseudomonadota PX279033 100,00% Pantoea sp.  GU944650.2 

P1C2-11 Pseudomonadota PX279034 99,68% Pantoea sp.  MN908319.1  

P1C2-12 Bacillota PX279035 99,87% Ureibacillus sp.   OR434742.1 

P1C3-05 Pseudomonadota PX279036 96,26% Pantoea sp. MN826711.1  

P1C3-09 Pseudomonadota PX279037 99,46% Pseudomonas sp.  MH778040.1  

P1C3-11 Actinomycetota PX279038 99,33% Streptomyces sp.  KJ152035.1 

P1C4-03 Pseudomonadota PX279039 100,00% Methylobacterium sp. JQ659454.1 

P1C4-05 Actinomycetota PX279040 98,41% Arthrobacter sp.  JN585701.1 

P1C4-07 Pseudomonadota PX279041 98,00% Pseudomonas sp.  KU750786.1 

P1C4-08 Pseudomonadota PX278971 94,18% Pseudomonas sp.  KY681909.1 

P1C4-11 Pseudomonadota PX279042 100,00% Pseudomonas sp.  MG833387.1  

P1C4-12 Pseudomonadota PX279043 99,49% Pseudomonas sp. MT825614.1  

P1C4-13 Pseudomonadota PX279044 96,95% Pseudomonas sp. OL602217.1 

Perfil 2: 5 anos 

P2A1-01 Pseudomonadota PX279045 98,53% Pseudomonas sp.  KJ654691.1 

P2A1-02 Pseudomonadota PX278972 99,36% Pseudomonas sp.  ON209660.1 

P2A1-03 Pseudomonadota PX278973 99,84% Pseudomonas sp. JF513125.1 

P2A1-06 Pseudomonadota PX279046 97,46% Agrobacterium sp. KF439828.1 

P2A1-11 Pseudomonadota PX279047 97,61% Pseudomonas sp. EF600830.1 

P2A1-13 Pseudomonadota PX278975 100,00% Brucella sp. OP986236.1 

P2A1-14 Pseudomonadota PX278952 95,71% Stenotrophomonas sp.  AB461823.1 

P2A2-07 Pseudomonadota PX279048 98,34% Rahnella sp.  OQ647834.1 

P2A2-12 Pseudomonadota PX278964 99,15% Stenotrophomonas sp.  AB772987.1 

P2A2-14 Pseudomonadota PX279049 97,99% Pseudomonas sp. KT321287.1 

P2A2-19 Bacillota PX279050 99,88% Bacillus sp.  MF035481.1 

P2A3-02 Pseudomonadota PX279051 98,14% Rhizobium sp.  FN178376.1 

P2A3-03 Pseudomonadota PX279052 98,52% Rahnella sp. OP050401.1 

P2A3-04 Pseudomonadota PX279053 99,88% Stenotrophomonas sp.  KM658318.1  

P2A3-08 Pseudomonadota PX278974 98,60% Stenotrophomonas sp. LC389430.1 

P2A3-10 Pseudomonadota PX278976 98,92% Pseudomonas sp.  KY681909.1 

P2A3-11 Pseudomonadota PX279054 99,74% Pseudomonas sp. OR536372.1 

P2A4-04 Bacillota PX278978 99,73% Priestia sp. MN620499.1  

P2A4-06 Pseudomonadota PX278915 99,89% Rhizobium sp. NR_157662.1  

P2A4-07 Actinomycetota PX279055 100,00% Streptomyces sp.  KF830250.1 

P2A4-09 Pseudomonadota PX278977 98,99% Pseudomonas sp. MH443745.1  

P2A4-11 Pseudomonadota PX278979 99,64% Rhizobium sp.  OQ989144.1 

P2A4-15 Bacillota PX278916 100,00% Bacillus sp. KY911235.1 

P2B2-01 Pseudomonadota PX278980 99,88% Sinorhizobium sp.  JQ666186.1 

P2B2-05 Bacillota PX278981 99,66% Priestia sp.  KU681035.1 

P2B3-01 Pseudomonadota PX278982 98,14% Pseudomonas sp.  MH236667.1  

P2B3-02 Actinomycetota PX279056 99,83% Streptomyces sp.  MF356345.1 

P2B3-11 Pseudomonadota PX278983 99,83% Pseudomonas sp. OL423543.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=745308
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/GU944650.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=26&RID=0062JGY4013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MZ067616.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=ZUJ98DSY013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=616
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT815621.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=15&RID=006PCFWH016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=745308
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/GU944650.2?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=26&RID=00713NHC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=69393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN908319.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=007A5KE3013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1965307
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR434742.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=007HKRNP016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=59814
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN826711.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=008J3XVP016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH778040.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=008WW63C016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=285453
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ152035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=0097KA5B013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=31998
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ659454.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=009VBCGN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1079529
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN585701.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=00A3RAJG016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=53410
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU750786.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=00NZSCS2013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY681909.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZWXP073V013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG833387.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=00PUR254016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=298
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT825614.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=01SABPVC013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=296
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OL602217.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=01SMAZW8016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1713048
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ654691.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=01TJ43UW016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/ON209660.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=ZWY21DHY013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=303
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF513125.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZWYHCC9Y016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=358
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF439828.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=01U1AN33013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=76759
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF600830.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=01UMP91J013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=419475
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OP986236.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=ZWZ6ACE4013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=563374
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB461823.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZUS3P1YP013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1873497
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OQ647834.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=27&RID=01VBXB92013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1274056
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB772987.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZWS730R8013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=359110
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT321287.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=01VWF10S016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF035481.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=01W4CSR9013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=604305
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/FN178376.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=01WACNTA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=58169
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OP050401.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=38&RID=01WFRJF2016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1594459
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KM658318.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=02350VEW016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1274056
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC389430.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZWYYYC0C013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY681909.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZWZRFA8P013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=515393
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR536372.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=023C4XK1013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN620499.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZX072E2J013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1905846
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_157662.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZDD1GNCZ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1455787
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF830250.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=023HTNSR016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=294
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH443745.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZX00B2CN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1905846
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OQ989144.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZX0FB8GU013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=83428
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY911235.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZDHMPP6M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=382
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ666186.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZX0RHE7M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KU681035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZX109RT8013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH236667.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZX3BZURK013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=285556
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF356345.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=023N2G5W016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2565368
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OL423543.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=ZX3ZKCY6013
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P2B3-12 Bacillota PX278984 99,85% Bacillus sp.  MF035481.1 

P2B4-07 Pseudomonadota PX278917 98,05% Pantoea sp. OK606023.1 

P2C2-01 Pseudomonadota PX278985 100,00% Sinorhizobium sp. KJ956684.1 

P2C2-06 Pseudomonadota PX278988 99,00% Stenotrophomonas sp.  AB772987.1 

P2C2-09 Pseudomonadota PX278955 99,56% Stenotrophomonas sp. KX082814.1 

P2C2-10 Pseudomonadota PX278986 99,48% Massilia sp.  MT910516.1 

P2C2-12 Pseudomonadota PX278992 99,26% Pseudoxanthomonas sp.  JX174238.1 

P2C3-01 Pseudomonadota PX278956 100,00% Pseudoxanthomonas sp.  JX174238.1 

P2C3-04 Pseudomonadota PX279057 100,00% Rhizobium sp.  LC787663.1 

P2C3-05 Pseudomonadota PX278987 93,23% Xanthomonas sp.  JX174258.1 

P2C3-09 Pseudomonadota PX278995 98,40% Pseudoxanthomonas sp.  JX174238.1 

P2C3-13 Actinomycetota PX279058 93,00% Arthrobacter sp.  JX434120.1 

P2C4-01 Pseudomonadota PX278996 99,25% Pseudoxanthomonas sp.  JX174237.1 

P2C4-02 Pseudomonadota PX278989 99,40% Xanthomonas sp.  EF522125.1 

P2C4-04 Bacillota PX279059 99,27% Paenibacillus sp.  MN826407.1 

P2C4-05 Bacillota PX278990 99,87% Bacillus sp. MN421457.1 

P2C4-08 Pseudomonadota PX278991 99,75% Rahnella sp. MT555345.1 

P2C4-10 Pseudomonadota PX279076 99,15% Pantoea sp. MN826711.1 

P2C4-12 Pseudomonadota PX278997 98,91% Xanthomonas sp. LT221152.1 

P2C4-16 Pseudomonadota PX279060 100,00% Brevundimonas sp.   AM989002.1 

P2C4-17 Pseudomonadota PX278998 97,22% Rahnella sp. GU563754.1 

Perfil 3: 10 anos 

P3A2-09 Bacillota PX278993 99,38% Bacillus sp.  JX566659.1 

P3A2-11 Actinomycetota PX279061 99,87% Streptomyces sp.  KF830251.1 

P3A2-14 Actinomycetota PX279062 99,88% Streptomyces sp.  KJ716529.1 

P3A2-15 Actinomycetota PX278994 99,88% Microbacterium sp.  MK106313.1 

P3A2-19 Actinomycetota PX279063 100,00% Streptomyces sp.  KF830251.1 

P3A3-02 Actinomycetota PX279064 99,62% Streptomyces sp.  OR485790.1 

P3A3-03 Actinomycetota PX279065 98,83% Streptomyces sp. NR_175525.1 

P3A3-04 Pseudomonadota PX279066 98,69% Methylibium sp.  JQ977338.1 

P3A3-06 Pseudomonadota PX279067 99,37% Mesorhizobium sp.  KY445634.1 

P3A3-09 Pseudomonadota PX278918 99,66% Pseudomonas sp.  MT872034.1 

P3A3-10 Actinomycetota PX279068 100,00% Gordonia sp. AY771332.1 

P3A3-11 Pseudomonadota PX278999 99,51% Stenotrophomonas sp.  FN178380.1 

P3A3-12 Pseudomonadota PX279000 98,83% Variovorax sp.  JN585673.1 

P3A4-02 Pseudomonadota PX279001 97,11% Stenotrophomonas sp. MN826536.1 

P3A4-06 Actinomycetota PX279069 99,84% Streptomyces sp.  AB231806.1 

P3A4-08 Actinomycetota PX279070 100,00% Streptomyces sp.  KJ716529.1 

P3A4-10 Actinomycetota PX279071 99,88% Streptomyces sp.  PQ119659.1 

P3B2-01 Pseudomonadota PX279002 98,89% Stenotrophomonas sp. KX082814.1 

P3B2-03 Pseudomonadota PX279003 99,13% Stenotrophomonas sp. KP873158.1 

P3B2-04 Pseudomonadota PX279004 97,52% Pseudomonas sp.  MT387210.1 

P3B2-05 Bacillota PX279072 98,95% Priestia sp.  OP431918.1 

P3B2-07 Actinomycetota PX279073 98,96% Streptomyces sp. JN180195.1 

P3B2-10 Actinomycetota PX279074 99,65% Streptomyces sp.  KJ152035.1 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1409
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF035481.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZX3PVX37016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=59814
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OK606023.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=31&RID=ZDJ6EJC7016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=382
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ956684.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZX6CV5K6016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1274056
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB772987.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZX7TRGEC013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=216778
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX082814.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZUUG1FYK013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1882437
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT910516.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=ZX79B0JR013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1219736
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX174238.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZX97B7EE013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1219736
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX174238.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZUUT7ZAR013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=391
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC787663.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=0240C06M016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1219759
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX174258.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZX7MSS24013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1219736
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX174238.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZXA1ZZDH013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1236782
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX434120.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=0248MGNZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1219735
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX174237.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZXASYXRA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=436916
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EF522125.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=ZX7YRB61013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=58172
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN826407.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=15&RID=024DWFAC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2026192
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN421457.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=ZX879PJX016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=58169
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT555345.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=ZX8ZTVXX016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=59814
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN826711.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=02CR9R1E013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=339
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LT221152.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZXAY4YRH016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=521928
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AM989002.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=17&RID=024R1VZZ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=291577
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/GU563754.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZXBE0UT5016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1241677
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JX566659.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=ZX9GSJ45013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1455788
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF830251.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=0255Y8AH016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1514940
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ716529.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=025AR1KU013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=51671
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK106313.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZX9VW422016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1455788
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF830251.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=025GKM24013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR485790.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=025R0EU4016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2600619
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_175525.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=025W9X3A013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1327353
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ977338.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=11&RID=026TFS7B016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1871066
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY445634.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=027383C4016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT872034.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZDK8ZJ5F016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2055
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY771332.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=16&RID=027J30VU013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=604307
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/FN178380.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZXCB0K1T016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1079548
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN585673.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZXCK8F8R013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1685415
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN826536.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZY5D8936013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1924
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AB231806.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=0280088F013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1514940
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ716529.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=0289YC0W016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/PQ119659.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=028MA7NY013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=216778
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX082814.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZY5YBNC5013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=676599
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KP873158.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZY69VH02013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT387210.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=ZY6R05EJ016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OP431918.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=028Y82PT013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=66870
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN180195.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=02C41JFN013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=285453
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ152035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=02C9P1TP013
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P3B2-12 Pseudomonadota PX279075 99,59% Stenotrophomonas sp. MZ424757.1  

P3B3-06 Actinomycetota PX279077 99,76% Streptomyces sp.  MF353947.1 

P3B3-08 Pseudomonadota PX278957 99,78% Stenotrophomonas sp.  KX082814.1 

P3B3-14 Bacillota PX278919 93,91% Paenibacillus sp. JF496373.1 

P3B4-01 Actinomycetota PX279078 99,43% Streptomyces sp.  PQ564690.1 

P3B4-02 Pseudomonadota PX279005 96,83% Herbaspirillum sp.  MK487380.1  

P3B4-03 Actinomycetota PX279079 99,65% Streptomyces sp. KJ152035.1 

P3B4-11 Pseudomonadota PX279006 97,19% Stenotrophomonas sp.   JN009768.1 

P3B4-12 Pseudomonadota PX279007 99,52% Xanthomonas sp. LT221152.1 

P3C2-02 Actinomycetota PX279080 98,79% Streptomyces sp.  KP900799.1 

P3C2-05 Actinomycetota PX279081 98,58% Streptomyces sp.  MN371288.1  

P3C2-07 Actinomycetota PX278920 98,46% Streptomyces sp. MW577707.1 

P3C2-12 Bacillota PX279082 100,00% Bacillus sp.  KJ733999.1 

P3C2-13 Actinomycetota PX279083 99,29% Streptomyces sp. MW577707.1 

P3C2-14 Actinomycetota PX279084 99,53% Streptomyces sp. KJ152035.1 

P3C3-01 Actinomycetota PX279085 98,69% Streptomyces sp. JN180195.1 

P3C3-03 Actinomycetota PX279086 99,87% Janibacter sp.  KF924217.1 

P3C3-05 Pseudomonadota PX279089 99,88% Rhizobium sp.  KR067598.1 

P3C3-09 Actinomycetota PX279087 99,83% Janibacter sp. EU333885.1 

P3C3-11 Bacillota PX279088 99,74% Priestia sp. KY194786.1 

P3C4-01 Actinomycetota PX279090 99,86% Streptomyces sp. KJ152035.1 

P3C4-05 Actinomycetota PX279091 99,41% Streptomyces sp. MW577707.1 

P3C4-07 Actinomycetota PX279092 99,88% Streptomyces sp.  MH447145.1  

P3C4-09 Bacillota PX279093 99,73% Priestia sp. MN620499.1  

P3C4-10 Actinomycetota PX279094 99,60% Streptomyces sp.  OR878885.1 

P3C4-11 Actinomycetota PX279095 99,34% Streptomyces sp. MW577707.1 

P3C4-12 Actinomycetota PX279096 99,53% Streptomyces sp.  HQ873620.1 

Perfil 4: 40 anos 

P4A2-05 Actinomycetota PX279097 100,00% Streptomyces sp. KX527570.1 

P4A2-06 Actinomycetota PX279098 100,00% Actinobacterium sp. HQ696532.1 

P4A2-09 Actinomycetota PX279099 99,88% Actinomycetales sp. HM007151.1  

P4A2-11 Actinomycetota PX279100 99,76% Streptomyces sp. MF353947.1 

P4A2-12 Pseudomonadota PX279101 100,00% Pseudomonas sp. LC007966.1 

P4A2-14 Pseudomonadota PX279102 98,85% Pseudomonas sp.  MF141728.1 

P4A3-03 Pseudomonadota PX279103 100,00% Pseudomonas sp.  HQ143580.1 

P4A3-04 Bacillota PX279104 96,62% Paenibacillus sp. MT033080.1  

P4A3-05 Actinomycetota PX279105 100,00% Arthrobacter sp. KT597558.1 

P4A3-10 Pseudomonadota PX279106 98,92% Sphingomonas sp.  OP108755.1 

P4A3-12 Pseudomonadota PX279107 98,45% Sphingomonas sp.  HQ530510.1 

P4A4-02 Actinomycetota PX279108 99,47% Nocardioides sp.  MW037051.1 

P4A4-04 Actinomycetota PX279109 99,47% Nocardioides sp.  MW037051.1 

P4A4-06 Pseudomonadota PX278921 97,42% Pantoea sp. MF431769.1 

P4A4-09 Bacteroidota PX279008 97,81% Chitinophaga sp. NR_041375.1  

P4A4-15 Pseudomonadota PX279009 99,53% Roseateles sp. KY292430.1 

P4B2-01 Actinomycetota PX279110 99,47% Streptomyces sp. MZ618740.1  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=216778
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MZ424757.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=02CFTK6K013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=68193
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF353947.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=02D5CVY2013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=216778
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX082814.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZUV0Y9T1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=474957
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF496373.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZDM9MU46013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/PQ564690.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=02DBTTZV016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=568783
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK487380.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZY6Z1TT6013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=285453
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ152035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=02DK3E79013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1052012
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN009768.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=35&RID=ZY79RGFF013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=339
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LT221152.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=12&RID=ZZF5JW1Y016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1706170
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KP900799.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=02E0JTNC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN371288.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=02EEYR7Z016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW577707.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZDMN3A5X013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1491649
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ733999.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=02EU85E1013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1413221
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW577707.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=02F65RRB013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=285453
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ152035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=02FDUR2K013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=66870
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN180195.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=02FSPJ2J013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=262209
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KF924217.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=02FZB8X1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1684892
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KR067598.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=20&RID=02GPMW3X016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=262209
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/EU333885.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=02G5TKKK013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1402861
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY194786.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=02GC35V7013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1454112
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ152035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=038ZVR5W016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1413221
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW577707.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=039JMSEG013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH447145.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=039UXNTH013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN620499.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=03A11SZK013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1931
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OR878885.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=03A8G3P7013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1413221
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW577707.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=03AEFCTN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1055961
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ873620.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=03AM008S013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=68209
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX527570.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=03AS7FBC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=946541
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ696532.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=15&RID=03AZF52D013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=762894
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HM007151.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=03BBKNK1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=68193
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF353947.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=03BM0JJP013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=43306
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC007966.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=03BSU9RW016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=198620
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF141728.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03C09FC3016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=947364
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ143580.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=20&RID=03C8156R013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=103815
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT033080.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=10&RID=03CH4AF2016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1665
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT597558.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03D6YRFR013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=28214
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OP108755.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03DCX2AJ013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=933166
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/HQ530510.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=19&RID=03DJM1DG013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=35761
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW037051.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03E0SWEG016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=35761
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW037051.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03EA3J3X016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MF431769.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=84&RID=ZDN1G04G016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=363837
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_041375.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZZFUHA8T013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=65048
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KY292430.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=7&RID=ZZG96G0A016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1912
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MZ618740.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03EGDTZP013
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P4B2-02 Pseudomonadota PX279111 91,26% Cupriavidus sp.  OM536043.1 

P4B2-08 Pseudomonadota PX279112 99,40% Sphingobium sp. NR_116446.1 

P4B2-10 Pseudomonadota PX279010 87,98% Pseudomonas sp. PQ782280.1 

P4B2-11 Bacillota PX279113 100,00% Priestia sp. MN620499.1 

P4B3-01 Pseudomonadota PX279017 96,25% Bradyrhizobium sp.  OP776843.1 

P4B3-08 Actinomycetota PX279114 98,58% Streptomyces sp.  JN180195.1 

P4B4-01 Actinomycetota PX279115 99,73% Streptomyces sp.  KJ152035.1 

P4B4-04 Pseudomonadota PX278922 99,82% Sphingobium sp. NR_116446.1 

P4B4-09 Bacillota PX278923 99,86% Brevibacillus sp.  PQ285170.1 

P4B4-10 Pseudomonadota PX279116 99,87% Pseudomonas sp. MN069032.1 

P4B4-12 Actinomycetota PX278924 95,96% Streptomyces sp.  JQ419630.1 

P4B4-15 Pseudomonadota PX278925 100,00% Sinorhizobium sp.  LN871747.1 

P4B4-17 Pseudomonadota PX278926 99,72% Rahnella sp.  KX378905.1 

P4B4-18 Pseudomonadota PX278927 98,58% Pseudomonas sp. MN421164.1 

P4C2-05 Pseudomonadota PX278928 100,00% Herbaspirillum sp. LC389442.1 

P4C2-07 Pseudomonadota PX278929 99,40% Serratia sp. JF833596.1 

P4C3-02 Actinomycetota PX278930 99,86% Actinomycetota ON329618.1 

P4C4-02 Actinomycetota PX278931 93,04% Streptomyces sp.  KM598631.1 

P4C4-03 Pseudomonadota PX278932 97,90% Erwinia sp.  PP993215.1 

P4C4-04 Pseudomonadota PX278933 85,61% Serratia sp. MN121236.1 

 

A nível de Filo houve diferença ao longo do tempo para Actinomycetota, devido ao 

aumento de representantes desse filo aos 10 anos, e Pseudomonadota, em função da redução 

de representantes desse filo entre 5 e 10 anos. Para as classes Actinomycetes e γ-

proteobacteria a diferença também foi ao longo do tempo, devido ao aumento de 

Actinomycetes aos 10 anos e a diminuição de γ-proteobacteria dos 5 aos 10 anos. Para as 

ordens Kitasatosporales, Lysobacterales e Pseudomonadales houve diferença ao longo do 

tempo. Não foi observado diferença significativa para o número de famílias e gêneros ao 

longo do tempo e dos horizontes. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=82541
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OM536043.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=03EH8G3F013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1329909
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_116446.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=03EN57KY016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=198620
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/PQ782280.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=37&RID=ZZH3ERU3016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=412384
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN620499.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=03EX5609016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=376
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OP776843.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=ZZMPHJHR016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=66870
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JN180195.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=03F1A526013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1454112
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ152035.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=03FCVJ6M013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1329909
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NR_116446.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=6&RID=ZDNJFC6V016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1655277
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/PQ285170.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=ZDNWM7U1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=78544
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN069032.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=9&RID=03FEKCUC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1170185
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JQ419630.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZDPSK701016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1692127
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LN871747.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZDR0A2KC016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1873497
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KX378905.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=13&RID=ZFJR5HTG016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=198620
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN421164.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZFKXK7KA013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=863372
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/LC389442.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=ZFN8WPM5013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=239175
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/JF833596.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZFNTMP1K013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/ON329618.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=ZFP8B4FY013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1589976
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KM598631.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=ZFPJ8BG1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=558
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/PP993215.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=15&RID=ZFPYXZ6E013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=614
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN121236.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=ZFRW1YBP016
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Tabela 10 - Teste qui-quadrado em relação as quantidades de isolados de cada táxon ao longo 

dos tempos (0, 2, 5, 10 e 40 anos) e horizontes (superficial, subsuperficial e profundo). 

 

Níveis Taxonômicos 
Qui-quadrado 

Tempo Horizontes 

Filo   

Actinomycetota 0,002042667 0,580353634 

Bacillota 0,498305651 0,882496903 

Bacteroidota 0,855695198 0,778800783 

Pseudomonadota 0,080493289 0,251237661 

Classe Tempo  Horizontes 

Actinomycetes 0,002042667 0,580353634 

Bacilli 0,498305651 0,882496903 

Chitinophagia 0,855695198 0,778800783 

α-proteobacteria 0,818037117 0,48190899 

β-proteobacteria 0,874426497 0,645648526 

γ-proteobacteria 0,081869754 0,552892001 

Ordem Tempo  Horizontes 

Actinomycetales 0,751082664 0,70468809 

Burkholderiales 0,874426497 0,645648526 

Caulobacterales 0,855695198 0,778800783 

Caryophanales 0,498305651 0,882496903 

Chitinophagales 0,855695198 0,778800783 

Enterobacterales 0,282075996 0,668864411 

Hyphomicrobiales 0,369347871 0,524800629 

Kitasatosporales 0,000263125 0,915909391 

Lysobacterales 0,021556513 0,898397321 

Micrococcales 0,855695198 0,60653066 

Mycobacteriales 0,855695198 0,778800783 

Propionibacteriales 0,615059989 0,60653066 

Pseudomonadales 0,005797957 0,312809105 

Sphingomonadales 0,359024232 0,70468809 

  Tempo Horizontes 

Nº de Famílias 0,867642502  -  

Nº de Gêneros 0,596687774 0,760380609 

probabilidade do teste qui-quadrado ao nível de significância de 10% 

 

Os filos mais abundantes foram Pseudomonadota (62%), Actinomycetota (24%) e 

Bacillota (13%) com apenas um representante de Bacteroidota (Figura 6a). As classes mais 

abundantes foram Gammaproteobacteria (43%), Actinomycetes (24%) e Bacilli (13%) 

abrangendo 80% das sequências (Figura 6b). 
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Do total de sequências válidas, apenas quatro não foram identificadas a nível de 

gênero, sendo uma sequência pertencente ao filo Actinomycetota, duas pertencentes a classe 

Actinomycetes e uma a família Rhizhobiaceae. Foi observado maior quantidade de gêneros no 

perfil de 40 anos, embora a quantidade de sequências obtidas tenha sido menor em 

comparação com os outros perfis. 

Quanto aos gêneros com maior representação, Pseudomonas (19%), Streptomyces 

(18%), Stenotrophomonas (6%), Pantoea (6%), Priestia (5%), Bacillus (4%) e Acinetobacter 

(4%) compõem cerca de 62% do total de sequências. Outros gêneros em menor abundância 

correspondem a 38% do total de sequências.  

Em relação aos gêneros mais abundantes em cada tempo, para o tempo zero, 

Acinetobacter (36%) e Pseudomonas (14%) representam 50% das sequências obtidas da 

amostra de rejeito. Para os perfis de 2 e 5 anos, Pseudomonas foi o gênero mais abundante e 

presente em todos os perfis, contudo, Streptomyces foi o mais abundante nos perfis de 10 e 40 

anos (Figura 6c).  

Os horizontes superficiais de cada tempo tiveram maior quantidade de gêneros, em 

seguida os subsuperficiais. Com exceção do horizonte profundo do perfil de 5 anos, que 

obteve maior número de gêneros (46%) em relação aos outros horizontes (Figura 6d).  
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Figura 6 - Abundância relativa de Filos (a), Classes (b) e Gêneros (c) das 216 sequências do 

gene 16S rRNA de isolados bacterianos de quatro perfis (tempo) de Tecnossolos e amostra de 

rejeito, e Abundância de Gêneros em relação aos horizontes de cada tempo da 

cronossequência (d). 

 

  

  

Fonte: Autor (2025) 

 

A árvore filogenética (Figura 7) apresentou 10 grupos a 100% de bootstrap. No G01 

foram agrupados os gêneros Herbaspirillum, Janthinobacterium, Massilia, Cupriavidus, 

Roseateles, Methylibium e Variovorax pertencentes a classe β-Proteobacteria, sendo o 

segundo grupo mais diverso em termos de gênero.  

a b 

c d 



47 
 

Figura 7 - Árvore Filogenética formada a partir do método Neighbour-Joining utilizando o 

modelo Kimura 2-parametros e teste de bootstrap com 1000 repetições das sequências de 

referência obtidas no banco de dados do NCBI. 

 

 

 

Fonte: Autor (2025) 

 

Para o G02, foi observado o agrupamento entre Stenotrophomonas, 

Pseudoxanthomonas e Xanthomonas. Contudo, é constatado dentro do grupo uma subdivisão 

entre esses gêneros, com Pseudoxanthomonas e Xanthomonas formando um subgrupo a 100% 

de valor de bootstrap, com alta confiabilidade para este subgrupo. 

O G03 abrange o gênero Pantoea, assim como, Rhanella, Ewingella, Serratia e 

Erwinia (isolado 353) que apresentou parentesco com Pantoea, porém, com valor de 
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bootstrap baixo, 40%, indicando menor confiabilidade de parentesco, estes possuem em 

comum a ordem Enterobacterales.  

No G04 estão agrupados apenas Acinetobacter, mas existe uma relação de parentesco 

mais próximo com o grupo G05 que é o grupo das Pseudomonas, sendo esses dois gêneros 

pertencentes a mesma ordem Pseudomonadales. Ainda, foi observado que o isolado 347, que 

não foi identificado a nível de gênero, apresentou parentesco próximo com o isolado 341 

(Pseudomonas koreensis), no entanto, com valor de bootstrap de 64,5%. 

Em relação ao G06, este agrupou os gêneros Altererythrobacter, Sphingomonas, 

Sphingobium, Bradyrhizobium, Brevundimonas, Methylobacterium, Mesorhizobium, 

Rhizobium, Neorhizobium, Brucella, Sinorhizobium e Agrobacterium, todos pertencentes a 

classe α-Proteobacteria, sendo o terceiro grupo mais diverso para gênero.  O isolado 122, que 

não foi identificado a nível de gênero, agrupou-se com Rhizobium e Sinorhizobium, com 93% 

de valor de bootstrap, sendo um alto valor de suporte para este agrupamento.  

Quanto ao G07, este consiste no único isolado do filo Bacteroidota, o isolado 44, 

pertencente ao gênero Chitinophaga. 

No G08, foram agrupados Bacillus, Brevibacillus, Paenibacillus, Ureibacillus, 

Cytobacillus, Priestia e Staphylococcus, sendo estes gêneros pertencentes a ordem 

Caryophanales. O G09 demonstrou parentesco entre Arthrobacter, Janibacter, 

Microbacterium, Norcadioides e Gordonia, com o isolado 116, sem identificação a nível de 

gênero, agrupando-se com Microbacterium com valor de bootstrap de 94,8%.  

O grupo G09 apresentou maior diversidade de gêneros e parentesco com o G10 que 

abrange Streptomyces em quase sua totalidade, com um representante de Actinobacterium e o 

isolado 300 que pertence a classe Actinomycetes presentes nesse grupo. 

Foi constatado que os grupos G05 (Pseudomonas) e G10 (Streptomyces), apresentam 

41 e 40 nós, respectivamente, sendo os que mais possuem representantes, em seguida, os 

grupos G08 (Bacillus) e G06 (Rhizobium), com 29 e 27 nós, respectivamente. Esses quatro 

grupos, abrangem 137 isolados, sendo 63% do total de isolados. 

 

5 DISCUSSÃO 

 

O solo apresenta uma grande abundância de bactérias, das quais cerca de 1% é 

cultivável (PHAM; KIM, 2012), sendo estas associadas a diversas funções importantes no 

solo, como o ciclo de N e C, solubilização de minerais e decomposição da matéria orgânica 

(TIAN et al., 2021). Os Tecnossolos construídos a partir de rejeitos de mineração de scheelita 
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apresentaram elevada população de bactérias cultiváveis em todos os horizontes de todos os 

tempos, sendo semelhantes a áreas agrícolas fertilizadas, não fertilizadas e rizosfera de 

gramíneas (KACERGIUS; SIVOJIENE, 2023; SIVOJIENE, et al., 2021; DIP et al., 2024).  

A presença de bactérias cultiváveis em diferentes meios seletivos, para todos os 

horizontes dos quatro tempos e da amostra de rejeito (tempo zero), com exceção da população 

de fixadores de nitrogênio, sendo apenas obtido isolados nos horizontes superficiais dos 

tempos mais recentes, confirma a existência de populações com diferentes potenciais que 

contribuem para formação dos Tecnossolos (WANG, 2023).  

Além disso, as populações não foram diferentes significativamente em relação aos 

tempos de formação dos Tecnossolos e entre os horizontes de cada tempo, demonstrando que 

estas são semelhantes. O rejeito depositado que deu origem aos solos, apresentou textura fina, 

alta disponibilidade de nutrientes e principalmente teores elevados de carbono orgânico, com 

baixa variação em função do tempo e do horizonte (SILVA, 2023). Portanto, estas 

características podem justificar a ausência de efeito da cronossequência e da profundidade nas 

populações bacterianas obtidas de diferentes meios.  

De acordo com Silva (2023), nas áreas de Tecnossolos existem plantas nativas da 

caatinga, algaroba (leguminosas) e gramíneas, o que pode ter favorecido o crescimento das 

populações de bactérias. A ocorrência de plantas apresenta diversos fatores que favorecem as 

comunidades bacterianas, sendo do solo, um deles a rizosfera, interface entre o solo e as 

raízes, onde pode ocorrer relações benéficas de troca de nutrientes e metabólitos entre plantas 

e bactérias (BERG; SMALLA, 2009; DAI et al., 2024b). Isto pode esclarecer as maiores 

populações bacterianas nos horizontes superficiais dos Tecnossolos em relação aos demais 

horizontes, apesar de não haver diferenças significativas. 

Igualmente na superfície do solo, se concentra a maior parte da matéria orgânica que é 

fonte de carbono e nutrientes para o crescimento microbiano (PAUSTIAN et al., 2019). 

Valores progressivos e elevados de carbono orgânico na superfície ao longo da 

cronossequência observado nos Tecnossolos, o que pode ter contribuído para o maior 

desenvolvimento das populações de bactérias. No entanto, nos horizontes subsuperficiais e 

profundos também foram observados altos teores de CO. Estes foram elevados se comparados 

a solos de pastagem, cultivo agrícola e floresta (OKOLO et al., 2023). Portanto, estes 

horizontes também apresentaram valores de UFC g-1 de solo próximos aos da superfície, sem 
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diferença significativa, devido aos elevados teores de carbono orgânico que promovem o 

crescimento de comunidades nos solos (LI et al., 2024, WANG et al., 2024).  

Foi observada ausência de bactérias diazotróficas nos horizontes superficiais dos 

tempos mais antigos: 10 e 40 anos. Esses perfis apresentaram maior teor de carbono orgânico 

e nutrientes na superfície, o que indica que nesses horizontes existem variadas formas de 

disponibilização de N, com pouca contribuição da FBN. Já nos horizontes superficiais dos 

tempos 2 e 5 anos (áreas em formação) é possível haver condições de menor diversidade de 

plantas e aumento da temperatura do solo, o que propiciam a FBN, como relatado por Mirza 

et al. (2014) em pastagens degradadas. Em condições de esgotamento de N, há uma maior 

dependência de diazotróficos de vida livre para atender as demandas das plantas.  Já em 

florestas com maior diversidade de plantas, o N total acumulado é reciclado sem necessidade 

de entradas externas (ZUO et al., 2023). 

No presente trabalho, o tempo não foi a variável mais adequada para demonstrar a 

variação entre os Tecnossolos. Em contrapartida, foi constatado por meio da análise de 

correlação de Pearson e regressão múltipla o efeito significativo do carbono orgânico (CO), 

atributo que mais explicou a variação da população de bactérias dos Tecnossolos. Nos anos 

iniciais da cronossequência, os valores de CO foram aumentando progressivamente e em 

todos os horizontes. Isto deve ter influenciado no aumento das populações de bactérias, 

devido a disponibilidade de carbono e nutrientes presentes na matéria orgânica (BÁRCENAS-

MORENO et al., 2022; QIU et al., 2020; XIAO et al., 2021).  

Em relação a diversidade genotípica, foi observado que a maioria dos grupos formados 

foi composta por um único isolado. Além disso, os índices de diversidade, dominância e 

riqueza a partir do agrupamento apresentaram valores elevados. Isso demonstra que os 

Tecnossolos possuem alta diversidade genética da comunidade cultivável, que pode ser 

atribuída aos elevados teores de CO, Ca, Mg e pH alcalino (SUN et al., 2024), P disponível 

(ZHANG et al., 2024), diversificação da vegetação e o clima (REN et al., 2024) associados a 

esses solos. Esses resultados indicam que os Tecnossolos, formados por rejeitos de scheelita, 

possuem populações bacterianas envolvidas em diferentes funções no solo, e, portanto, 

apresentam uma alta diversidade funcional, assim como, a redundância funcional e funções 

especificas (CHEN et al., 2020; SORIA et al., 2024; XUN et al., 2019).  

O clima semiárido, característico da região em que os Tecnossolos da Mina Brejuí 

estão localizados, está relacionado com a elevada diversidade de microrganismos, por 
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apresentar condições de estresse ambiental, como temperaturas elevadas, baixa 

disponibilidade de água e elevada radiação solar (COLEINE et al., 2024) que originam 

diversos micro-habitats no solo, que acabam se tornando ambientes adequados para diferentes 

espécies, promovendo a diversidade (LAI et al., 2024; LIU et al., 2024).  

Os filos mais abundantes em todos os tempos de formação dos Tecnossolos foram 

Pseudomonadota, Actinomycetota e Bacillota. Esses filos também foram abundantes em uma 

região semiárida da Índia, com características semelhantes aos Tecnossolos, sendo solos 

franco arenosos, ligeiramente alcalinos e dispostos em uma cronossequência, com aumento 

progressivo de CO (SHARMA et al., 2024). Assim como foi observado os filos mais 

abundantes Pseudomonadota e Actinomycetota em uma região semiárida, na estação seca e 

chuvosa, ao norte da América do Sul (LEAL; FRANCO; VANEGAS, 2024). 

Foi constatado que os filos Pseudomonadota e Actinomycetota desempenham funções 

microbianas importantes no ciclo do carbono, como a fixação e degradação de carbono, e o 

ciclo do metano, sendo significativamente relacionadas com as propriedades do solo (DENG 

et al., 2019). Outro filo em menor abundância nos Tecnossolos, Bacillota, é relatado com 

representantes fixadores de nitrogênio e carbono contribuindo para o incremento destes 

elementos no solo (MA et al., 2025; CALDWELL; MACLEAN; NORRIS, 2007). 

Os gêneros mais abundantes nos Tecnossolos, Pseudomonas e Bacillus, são bactérias 

cruciais na ciclagem de nutrientes, decomposição da matéria orgânica e biodegradação de 

poluentes (ISAKOVSKI et al., 2024). Outro gênero abundante, Streptomyces, são bactérias 

filamentosas predominantes em solos, apresentando alta diversidade e amplamente estudadas 

no contexto biotecnológico e industrial, pois produzem metabólitos importantes como 

antibióticos e anticancerígenos (DENG et al., 2025). Além disso, foi constatado que essas 

bactérias podem degradar bioplásticos, produzir fitohormônios, solubilizar fosfato e exercer 

atividade de biocontrole, contribuindo para gestão de resíduos e agricultura (BUZÓN-

DURÁN et al., 2025; CHHETRI et al., 2025; ZHOU et al., 2024b). 

Ainda sobre gêneros abundantes nos Tecnossolos, Stenotrophomonas foi relatada 

como promotora de crescimento de plantas, espécies desse gênero aumentaram a biomassa de 

trigo e diminuíram a biodisponibilidade de chumbo em solo contaminado (FAROOQ et al., 

2025), e promoveram o crescimento e tolerância a salinidade no milho (ERCOLE et al., 

2023). Ademais, foi observado que cepas de Stenotrophomonas isoladas de ganga de carvão, 

resíduo sólido da mineração de carvão, e inoculadas no resíduo, proporcionaram a diminuição 
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do pH pela produção de ácidos orgânicos promovendo a alteração de minerais Monetita 

(CaHPO4), Muscovita (KAl2(AlSi3O10)(OH)2) e Annitte (KFeSi3O10(OH)2) aumentando os 

teores de P, K e Si disponíveis na ganga (ZHU et al., 2022).  

O gênero Pantoea, um dos mais abundantes, foi associado a melhoria do crescimento 

e tolerância ao sal no tomate e trigo (ANSARI et al., 2024; ZHENG et al., 2024) e potencial 

para biocontrole de patógenos em diversas plantas cultiváveis (HE et al., 2025; 

DUCHATEAU et al., 2024). Priestia, também abundante nos Tecnossolos, foi relatada como 

rizobactéria promotora de crescimento de plantas tolerante ao sal (PAL; KHAN; KARIM, 

2025), na degradação de pesticida (HANANO; MOURSEL; OBEID, 2025) e na 

biorremediação, imobilizando metais pesados, Pb, Cu e Cd, em ambientes contaminados 

(ATAKPA et al., 2025). 

Dois grandes grupos polifiléticos foram observados das Pseudomonas e Streptomyces, 

respectivamente dos filos Pseudomonadota e Actinomycetota, os mais abundantes, o que 

confirma que as comunidades bacterianas cultiváveis dos Tecnossolos são 

predominantemente compostas por esses gêneros. Sendo estes comumente encontrados em 

ambientes ricos, desempenhando funções importantes no solo, na ciclagem de nutrientes, 

decomposição de biomassa vegetal, produção de metabólitos, biocontrole de patógenos de 

plantas, assim como na promoção de crescimento vegetal (AHAMMED et al., 2025).  

No entanto, outros dois grandes grupos foram observados, formados por Bacillus e 

Rhizobium, que também estão associados a diversas funções no solo. Os rizóbios são um 

grupo de bactérias conhecidos pelo fornecimento de nitrogênio para as plantas por meio da 

fixação biológica de nitrogênio, a simbiose com leguminosa é um exemplo da atuação bem 

sucedida dessas bactérias, que também podem promover menor incidência de pragas e 

doenças (CHISHOLM et al., 2025). Quando usados como inoculantes, os rizóbios promovem 

o crescimento vegetal, por meio do aumento de nutrientes disponíveis na rizosfera (SUN et 

al., 2025) e protegem as plantas de vários fatores de estresse abióticos e bióticos 

(MNG’ONG’O; OJIJA; ALOO, 2023; BASU et al., 2022).  

A diversidade de funções associadas a estes grupos mais abundantes nos Tecnossolos, 

infere que estes tiveram a contribuição desses organismos em sua formação, nos ciclos 

biogeoquímicos e ainda podem ser fontes de insumos promissores para a agricultura, 

biotecnologia e indústria, com a necessidade de mais pesquisas sobre os isolados e seus 

potenciais de aplicação nestes setores. 
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6 CONCLUSÕES 

 

• A comunidade bacteriana cultivável de quatro perfis de Tecnossolos, dispostos em 

uma cronossequência, além de uma amostra de rejeito, apresenta diferentes funções.  

• Neste trabalho foi possível constatar o efeito significativo do carbono orgânico, 

fósforo e Acidez potencial para o crescimento das populações. 

• Os tempos e horizontes dos Tecnossolos possuem alta diversidade genotípica, sendo o 

pH alcalino, elevados teores de CO, nutrientes disponíveis e o clima, variáveis que 

podem explicar a alta diversidade genotípica nesses solos.   

• Por meio da classificação taxonômica dos isolados, foi possível observar que os filos 

mais abundantes em todos os tempos e horizontes foram Proteobacteria, 

Actinobacteria e Firmicutes, sendo estes comumente encontrados em solos.  

• Os gêneros com maior representação, Pseudomonas, Streptomyces, 

Stenotrophomonas, Pantoea, Priestia, Bacillus e Acinetobacter estão associados a 

diversas funções nos solos, o que indica que estes contribuíram para o 

desenvolvimento dos Tecnossolos. 
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