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RESUMO
A Mata Atlantica, embora rica em diversidade, ¢ um dos biomas mais degradados do Brasil. A

restauracao ecoldgica mitiga a perda de biodiversidade e dos servigos ecossistémicos, como a
regulacao do clima. Comunidades microbianas do solo sdo vitais para o funcionamento das
florestas, mantendo os ciclos biogeoquimicos. Estudos na ecologia da restauracdo, que vao
além da produtividade acima do solo sdo escassos, especialmente na regido tropical. Pesquisas
recentes sobre Biodiversidade e Funcionamento dos Ecossistemas (BEF) indicam que a
diversidade de espécies arbdoreas promove o aumento ativo e diversificado comunidades
microbianas do solo ao longo do tempo. Este estudo buscou compreender como a diversidade
arborea influencia a diversidade microbiana e fun¢des ecossistémicas, tais como os fluxos de
gases causadores do efeito estufa (GEE). No escopo do projeto BEF-Atlantic (MG, Brasil), o
qual manipulou um gradiente de riqueza de 1 a 24 espécies de arvores, nos avaliamos se € como
a composicao microbiana do solo e o fluxo de GEE (CO, e CH4) variaram em resposta a
diversidade arborea apods seis e dezoito meses de plantio. Os resultados mostraram uma
mudanca gradual e crescente na composi¢cao da comunidade microbiana, passando inicialmente
de um efeito de selegdo para uma estabilizagdo gradual de complementariedade. A transi¢ado
da dominancia por bactérias oligotréficas para copiotroéficas marcam essa mudanca, a qual foi
influenciada principalmente pela identidade das espécies arbdreas, a fertilidade do solo, a
qualidade e quantidade de matéria organica e as condigdes abidticas do solo. Os fluxos de gases
apresentaram variagdes impulsionadas por condigdes ambientais e abidticas do solo,
mantendo-se desacoplados da composi¢do da comunidade microbiana. O tempo de
estabilizacao do sistema solo-microbiota-planta ¢ essencial para observar alteragdes estruturais
voltados para um efeito de complementariedade. Concluimos que a comunidade microbiana
respondeu rapidamente aos indicios de efeito de complementaridade, por meio de mudangas
na qualidade do solo e no favorecimento da comunidade microbiana.

Palavras-chave: Fungoes ecossistémicas; Genomica; Bactérias do solo; Gases do efeito estufa.



ABSTRACT

The Atlantic Forest, although rich in diversity, is one of the most degraded biomes in Brazil.
Ecological restoration mitigates the loss of biodiversity and ecosystem services, such as climate
regulation. Soil microbial communities are vital for forest functioning, maintaining
biogeochemical cycles. Studies in restoration ecology that go beyond aboveground
productivity are scarce, especially in tropical regions. Recent research on Biodiversity and
Ecosystem Functioning (BEF) suggests that tree species diversity promotes the active and
diverse development of soil microbial communities over time. This study aimed to understand
how tree diversity influences ecosystem functions, microbial diversity, and greenhouse gas
(GHG) fluxes. Within the BEF-Atlantic project (MG, Brazil), with a gradient of 1 to 24 tree
species, it evaluated soil microbial composition and GHG (CO2 and CH4) fluxes at six and
eighteen months after planting. The results showed a gradual and increasing shift, initially
moving from a selection effect towards a gradual stabilization of complementarity. The shift
from oligotrophic to copiotrophic bacteria marked this change, mainly influenced by tree
species identity, soil nutrition, the quality and quantity of organic matter, and abiotic soil
conditions. Gas fluxes showed variations driven by environmental and abiotic soil conditions,
remaining decoupled from the microbial community composition. The stabilization time of the
soil-microbiota-plant system is essential to observe structural changes aimed at a
complementarity effect. We concluded that the microbial community responded quickly to
signs of complementarity effect through changes in soil quality and the enhancement of the

microbial community.

Keywords: Ecosystem functions; Genomics; Soil bacteria; Greenhouse gases.
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1. INTRODUCAO GERAL

A conservagao da biodiversidade e a promogao dos servigos ecossistémicos florestais
sao desafios cruciais no século XXI devido ao rapido desmatamento nos neotropicos, que altera
significativamente as fungdes do solo e contribui para mudancas no uso da terra (Eaton et al.,
2021; Gibbs et al., 2010). No Brasil, a mudanca do uso da terra em florestas representou 48%
das emissoes totais de gases do efeito estufa em 2022 (Tsai et al., 2023). A restauragdo de areas
florestais desmatadas €, portanto, essencial para a conservagao da biodiversidade e mitigacao
das mudancas climaticas, especialmente na Mata Atlantica, um hotspot de biodiversidade que
possui menos de 27% de sua vegetagdo original ainda remanescente (Depauw et al., 2024;

Ivanova et al., 2020; Bieluczyk et al., 2023a; Coelho et al., 2022).

Iniciativas a fim de recuperar pastagens degradadas e milhares de hectares do bioma
Mata Atlantica vém sendo implementadas no Brasil (Tsai et al., 2023). O bioma ¢ o terceiro
maior contribuinte de emissao de gases do efeito estufa (GEE — CO, e CH4) no pais (7%) com
77 milhdes de toneladas CO», atras do Cerrado (14%) e da Amazonia (75%) (Tsai et al., 2023).
O Pacto pela Restauragdo da Mata Atlantica prevé 15 Mha restaurados até 2050, associado ao
Acordo Climatico de Paris, o Brasil prevé a restauracdo de 12 Mha até 2030, contemplando a
restauragdo do bioma da Mata Atlantica (Coelho et al., 2022; Rosa et al., 2021). O pais se
alinha a estas iniciativas, a fim de cumprir acordos e contribuindo com os esfor¢os globais
propostos pela Unido das Nagdes Unidas (ONU) para a Década da Restauracdo de

Ecossistemas (Bieluczyk et al., 2023; Bieluczyk et al., 2023).

A ecologia da restauracao ¢ um campo de pesquisa dedicado as praticas de recuperagao
de ecossistemas degradados (Brancalion et al., 2010; Couto et al., 2016; Araujo et al., 2014).
No entanto, seus estudos sdo mais concentrados em atributos acima do solo (Depauw et al.,

2024; Niklaus et al., 2017; Zhang et al., 2012) e pouco se explora os processos subterraneos
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(Freschet et al., 2021; Bai et al., 2023; Maitra et al., 2024), que sdo essenciais para monitorar
as relagdes bidticas e abidticas que evoluem ao longo do tempo, fornecendo informagdes
estratégicas de manutencao e produtividade (Depauw et al., 2024; Eaton et al., 2021; Dhiedt et

al., 2021).

As diversas praticas de restauragdo, que se diferem pelo grau de interven¢do humana,
buscam acelerar a recuperacdo da satide de solos degradados e suas fungdes ecoldgicas (e.g.
fungdes microbianas do solo como biomassa ¢ atividade enzimatica) (Couto et al., 2016; Holl,
2023; Bieluczyk et al., 2023). Pode-se otimizar a recuperagao ecologica de duas formas: pela
restauragdo assistida, aplicando técnicas como a nucleagdo para acelerar a sucessao ecoldgica
e assim, o restabelecimento do sistema (Valle et al., 2019), ou por interven¢ao intensiva, como
o plantio ativo de mudas nativas (e.g., Holl, 2023). A primeira técnica condiciona o solo e sua
microbiota, restabelecendo processos ecologicos e assim, fomentando a recuperagdo da
comunidade vegetal (Valle et al., 2019). A segunda técnica promove a inclusdo de mudas que
se desenvolvem e, a longo prazo, recondicionam o solo e a microbiota por meio da producao

de matéria organica e da alteracdo das condigdes microclimaticas (Eisenhauer et al., 2010).

Técnicas de restauracdo que utilizam plantacdes de comunidades arbdreas mistas
recuperam mais rapidamente a biomassa e a atividade microbiana do solo do que monoculturas
(Couto et al., 2016; Araujo et al., 2014; Meng et al., 2024), fornecendo maior qualidade e
quantidade de recursos arboreos, como serrapilheira, exsudados ou rizodepositos (Zhang et al.,
2012; Meng et al., 2024). Um ecossistema estdvel tem uma variedade de comunidades
microbianas que difere significativamente de ecossistemas degradados que resulta em maior
eficiéncia na reciclagem de carbono e nutrientes (Couto et al., 2016; Rawat et al., 2023; Wan
et al., 2022). Essas comunidades microbianas podem ser bons indicadores para avaliar a
extensao da restauragao dos ecossistemas (Dukunde et al., 2019; Saleem et al., 2019; Rawat et

al., 2023).
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Impulsionar a biodiversidade do solo ¢ fundamental para sua saide e
multifuncionalidade, proporcionando resiliéncia aos ecossistemas florestais as perturbacdes
(Bieluczyk et al., 2023a; Pedrinho et al., 2024; Griffiths & Philippot, 2013). Solos florestais
sao considerados matrizes biologicas cruciais para as comunidades microbianas exercerem as
funcdes ecossistémicas essenciais, como a ciclagem de matéria (William et al., 2021; Dukunde
et al., 2019; Bieluczyk et al., 2023a), os processos de decomposicao (mineralizagdao) do
carbono (Jewell et al., 2017; Wagg et al., 2019), além de prever feedbacks funcionais para o
sistema climatico (Hui Li et al., 2017; Xue et al., 2016; Singh et al., 2010) ¢ aumentar a
resiliéncia e produtividade dos solos (Pedrinho et al., 2024; Griffiths & Philippot, 2013). A
microbiota do solo estd intimamente ligada as comunidades de plantas, de forma que a
diversidade vegetal contribuiu promovendo uma comunidade microbiana ativa e diversificada
(Cardinale et al., 2012; Beugnon et al., 2023). A vegetacao contribui na alteragdo da oferta de
recursos € nas condi¢des microclimaticas do solo (Bardgett e van der Putten, 2014; Eaton et
al., 2021), para além da microbiota associada a filosfera da planta (Fanin et al., 2021; Liu J. et

al., 2022) (Figura 1).
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Figura 1: Esquema refletindo as distintas conexdes entre biodiversidade do solo e plantas. A.
Conexio entre os microrganismos do solo e as plantas. Essas intera¢des sdo influenciadas
por variabilidades quimicas, fisicas e bioldgicas. B. Condicdes ambientais estaveis. Em um
ecossistema estavel com poucas ou nenhuma perturbacao humana, as plantas podem recrutar
eficazmente suas comunidades microbianas, principalmente facilitadas pela exsudac¢ao na
rizosfera e processos de selegdo. Essas interacdes entre biodiversidade do solo e plantas
catalisam multiplos processos ecossistémicos, como aumento da atividade enzimatica,
solubilizacdo, fixacdo de nitrogénio e supressao de doengas. No entanto, a degradagao do solo
e as mudancas climaticas em curso perturbam essas interagdes, resultando em uma correlagao
negativa aumentada entre os taxons. C. Condi¢des ambientais estressantes. Como resultado,
as plantas tornam-se mais vulnerdveis a agentes nocivos e oportunisticos como insetos e

patdgenos.

Estudos sobre a relacao da biodiversidade e funcionamento dos ecossistemas (BEF)
indicam que a diversidade arborea favorece o sequestro de carbono e diversifica a microbiota

em solos florestais ao longo do tempo (Eaton et al., 2021; Cardinale et al., 2012; Gottschall et

ataque de insetos
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al., 2022; Tilman et al., 2014). O Tree Diversity Network (TreeDivNet), maior rede global de
experimentos de diversidade de arvores, busca mapear essas relagdes por meio de experimentos
do tipo BEF (Depauw et al., 2024). Uma revisao recente dos experimentos desta rede, destacou
a microbiota do solo, especialmente fungos e bactérias, como uma das relagdes bidticas mais
estudadas, nos tltimos anos, impulsionada pelo avango dos recursos gendmicos (Depauw et
al., 2024). Contudo, esses estudos sao escassos nas florestas na regido tropical, deixando
importantes lacunas nessa regiao que apresenta os ecossistemas mais biodiversos (Yates et al.,

2024; Depauw et al., 2024; Beugnon et al., 2023; Purahong et al., 2016).

Pode-se esperar efeitos variados da diversidade de espécies de arvores sobre as func¢des
ecossistémicas mediadas por microorganismos (e.g. como biomassa microbiana, respira¢ao do
solo e decomposicao), podendo estes apresentarem resultados positivos (Tian et al., 2024; Shan
Xu et al., 2020; Chen et al., 2019), neutros (Duan et al., 2023; Singavarapu et al., 2021) e
negativos (Cesarz et al., 2022; Li et al., 2023; Eisenhauer et al., 2010). Assim, a singularidade
das espécies arboreas também ¢ crucial para seus efeitos a longo prazo (Eisenhauer et al., 2010;
Cesarz et al., 2022; Depauw et al., 2024), complementando a importancia das varidveis
edaficas, dadas as diferentes condigdes ambientais, o solo, as escalas espaciais e temporais
(Eisenhauer et al., 2010; Gillespie et al., 2023; Li et al., 2023; Rivest et al., 2019; Depauw et

al., 2024).

A microbiota do solo regula os ciclos globais de carbono e outros nutrientes (Purahong
et al., 2016; Singh et al., 2010), auxiliando fragmentos florestais a atuarem como sumidouros
de metano e reservas de carbono. Esse cendrio ¢ regulado pelas condi¢cdes ambientais e pela
entrada de recursos no solo (Mombrini et al., 2022; Bieluczyk et al., 2023; Rivest et al., 2019).
A respiragao do solo, que compreende a mineralizagdo de matéria organica e consequente fluxo
de CO> na interface solo-atmosfera, contabiliza tanto a respiragdo autotrdéfica (raizes das

plantas), quanto heterotrofica (decomposicao pelos microrganismos). O fluxo de CHs4 resulta
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do equilibrio entre producao (metanogénese) e consumo (metanotrofia) por microrganismos
(Venturini et al.,, 2022; Singh et al., 2010; Mombrini et al., 2022). Esses gases sdo
influenciados por condigdes bioticas e abidticas, como presenga ou auséncia de oxigénio, que

impactam a sua emissao ou consumo (Cesarz et al., 2022; Bieluczyk et al., 2023).

Varidveis como temperatura (Siqueira-Neto et al., 2021), umidade (Venturini et al.,
2023), e matéria organica (Bieluczyk et al., 2023; Carmo et al., 2014) s3o frequentemente
citadas como preditoras essenciais da atividade microbiana do solo. Além desses fatores,
variagdes climaticas como precipitacao (Tulio et al., 2023), altitude (Mombrini et al., 2022),
seca (Lima et al., 2023), e sazonalidade (Tulio et al., 2023) sdo reconhecidas por influenciarem
as emissdes e consumo de gases no solo. A associacdo entre fluxos de gases e taxons
microbianos fornece insights valiosos sobre a estrutura e funcionamento do solo (Cesarz et al.,
2022; Depauw et al., 2024). As emissdes de gases sdo reflexos das condi¢des do sistema e
estas, podem ter influéncia ou ndo da diversidade arborea (Cesarz et al., 2022; Depauw et al.,

2024).

Apesar da idade jovem dos experimentos BEF (7,2 + 3,9 anos) e da evidéncia de efeitos
mais pronunciados da riqueza de espécies em experimentos de maior dura¢ao temporal, ainda
nao esta claro quando as interagdes entre composi¢ao e diversidade de plantas comecam a
influenciar os processos ecoldgicos do solo (Chen et al., 2019; Cesarz et al., 2022; Depauw et
al., 2024). Estudos preveem que a maior diversidade pode impulsionar a produtividade do
sistema, aumentando sua eficiéncia, resiliéncia e capacidade de resistir a condigdes extremas,
em comparagdo com cenarios de menor diversidade (Ammer et al., 2018; Meng et al., 2024;

Chen et al., 2019).

O efeito positivo da diversidade de espécies nos processos ecologicos, ¢ observado

quando o processo ecologico em questao seja superior em comunidades mais diversas que em
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comunidades menos diversas (Paquette & Messier; Zhang et al., 2012; Ammer et al., 2018).
Para o estabelecimento de mecanismos que desencadeiam esse efeito positivo entre
comunidades com diferentes niveis de diversidade, ¢ essencial que as espécies envolvidas
apresentem variacoes e caracteristicas complementares que melhorem o desempenho coletivo.
Esse mecanismo ¢ conhecido como efeito de complementariedade de nicho (Loreau, 2000;
Loreau & Hector, 2001), que se apresenta nas formas de diferenciagdo de nicho ou facilitagao.
Este mecanismo sugere que por meio da particdo de recursos € as interagdes positivas entre as
espécies favorecem a captura de recursos, resultando em uma maior intensidade dos processos,
como a produtividade (Ammer et al., 2018; Loreau & Hector, 2001). E esperado que esse efeito
se estabeleca e se intensifique com o passar do tempo em comunidades mais diversas (Ammer

et al., 2018; Martin-Guay et al., 2019; Loreau & Hector, 2001).

Em contrapartida, algumas espécies podem apresentar caracteristicas individuais que
as favoregam em detrimento de outras, resultando em um processo ecoldgico mais intenso.
Nesse caso, por efeito de dilui¢do em comunidades, seus efeitos sdo mais pronunciados em
condi¢des de monoculturas e menos pronunciados em comunidades de alta diversidade. Nesse
caso, o aumento da diversidade resulta em redugdo da magnitude do processo ecoldgico
estudado e esse mecanismo, recebe o nome de efeito de selecdo (Loreau & Hector, 2001;
Niklaus et al., 2017). Este mecanismo se estabelece por meio de processos de selegdo como a
competicdo interespecifica e favorece a domindncia de espécies com caracteristicas
particulares (oreau & Hector, 2001). O efeito negativo desse processo pode ocorrer quando
comunidades forem dominadas por outras espécies com valores menores, para uma

caracteristica particular (Loreau, 2000; Loreau & Hector, 2001).

Ambos os efeitos, complementariedade e sele¢dao, podem se dar de forma positiva ou
negativa, juntos caracterizam um efeito de amostragem que tem sua forte influéncia pela

identidade das espécies (Loreau & Hector, 2001). A identidade arborea torna-se crucial neste
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contexto para favorecimento de relagdes negativas ou positivas entre a diversidade das espécies
arboreas e o processo ecologico em questdo (Loreau & Hector, 2001; Ammer et al., 2018;
Martin-Guay et al., 2019). Estudos indicam que tanto o efeito de sele¢do quanto o de
complementariedade desempenham papéis fundamentais nos efeitos da diversidade sobre o

funcionamento dos ecossistemas (Loreau, 2000; Loreau & Hector, 2001).

No bioma da Mata Atlantica, sdo escassos os estudos que avaliam a microbiota do solo
e suas atividades metabdlicas no contexto da ecologia da restauracdo (Teixeira et al., 2020;
Mombrini et al., 2022; Rodrigues et al., 2011; Morales-Londofio et al., 2019; Couto et al.,
2016), e ainda menos frequentes sdo as medi¢des in situ de GEE (Bieluczyk et al., 2023;
Castellano et al., 2017). Nosso trabalho tem o intuito de auxiliar no preenchimento de algumas
lacunas e na contribui¢ao de dados do bioma, com foco na influéncia da diversidade arborea
na composi¢ao e no desenvolvimento de processos microbianos do solo (diversidade e emissao

de GEE) em fase inicial de restauragao.
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2. OBJETIVOS

O trabalho buscou avaliar o papel da diversidade arborea nas fungdes ecossistémicas do

solo, como a composi¢dao da comunidade microbiana do solo e os fluxos de diéxido de carbono

(CO2) e metano (CH4) entre o solo e atmosfera, em um estagio inicial de restauracao

(reflorestamento) de uma floresta de Mata Atlantica. Com o objetivo geral de: Avaliar como a

diversidade de espécies arborea afeta a composicdo e atividade da comunidade microbiana

do solo em 2 periodos (6 e 18 meses) em fase inicial de restaura¢do e a relagdo das variaveis

edaficas do solo com essas fungoes. Com isso os objetivos especificos dessa dissertagao sao:

1-

Avaliar o efeito da diversidade de espécies arboreas na composi¢cdo da comunidade
microbiana do solo apds 6 meses de reflorestamento (Capitulo 1);

Avaliar os fluxos de CO; e CHs4 na interface solo-atmosfera em contexto de
gradiente de diversidade arboéreo e os preditores ambientais de influéncia apos 6
meses de reflorestamento (Capitulo 1);

Avaliar o efeito da diversidade de espécies arboreas na composi¢do da comunidade
microbiana do solo e seu comportamento temporal apds 18 meses de
reflorestamento (Capitulo 2);

Avaliar os fluxos de CO; e CHs4 na interface solo-atmosfera em contexto de
gradiente de diversidade arbdreo e os preditores ambientais de influéncia apos 18

meses de reflorestamento (Capitulo 2).

Essa dissertagdo esta organizada em 2 capitulos. O primeiro referente ao estudo dos

efeitos da diversidade de espécies arboreas sobre a comunidade microbiana do solo e fluxo de

gases solo-atmosfera apds 6 meses do plantio. O segundo capitulo avalia os mesmos

parametros e a sua evolugdo apds um ano da avaliagdo do capitulo 1, i.e. 18 meses apos o



25

plantio do reflorestamento. Em cada capitulo, apresentamos um contexto, objetivos e hipdteses
de trabalho, seguido dos resultados e discussdo. O capitulo 1 foi submetido para o jornal

“Science of the Total Environment” e se encontra sob revisao (Versao submetida no Anexo

1.
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3. METODOLOGIA GERAL

3.1 Area de estudo

O presente estudo foi realizado na fazenda experimental do Nucleo de Integracao
Académica Sustentabilidade Socioambiental (NIASSA) da Universidade Federal de Juiz de
Fora (UFJF), durante o periodo maio de 2022 a novembro de 2023. A fazenda do NIASSA ¢
margeada pela represa de Chapéu D’uvas, no municipio de Ewbank da Camara, Minas Gerais
(-21.581160 O, -43.568307 S). Estabelecido no dominio fitogeografico da Mata Atlantica, de
clima tropical, o NIASSA apresenta altitude entre 732 e 900 metros, clima subtropical de
altitude, com inverno seco e verdo ameno, precipitacdo anual entre 1300 ¢ 1600 mm e
temperatura média entre 17.5 °C e 23.5 °C (Alvares et al., 2013). A topografia da regido tem
a configuracdo tipica dos “mares de morros”, com a formacao florestal classificada como Mata
Estacional Semidecidual Montana (IBGE, 2012) e, em sua maioria, apresenta argissolo
vermelho-amarelo (Santos et al., 2018).

A fazenda experimental do NIASSA possui cerca de 30 hectares de fragmentos florestais
primarios e 200 hectares de area ocupada por pastagem com predominancia de gramineas
exoticas (e.g., brachiaria), dos quais 23 hectares estdo em processo de restauracio da vegetagao
nativa através do plantio de espécies arbdreas. Destes, cerca de 5 hectares segue um desenho
experimental que manipula um gradiente de riqueza de espécies arboreas utilizando parcelas

experimentais dispostas em 2 areas distintas (Figura 2).
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Figura 2: Fragmento representando Fazenda do Nucleo de Integragdo Académica
Sustentabilidade Socioambiental (NIASSA) da Universidade Federal de Juiz de Fora (UFJF).
Representagao das parcelas do Experimento BEF-Atlantic em preto; Parcelas do experimento
sdo representadas em rosa (Experimento BEF-Atlantic) e amarelo (Fragmento florestal)
distinguindo as areas distintas; Limite da Fazenda do NIASSA ¢ representado por tracejados
em branco; curvas de nivel (20m) representadas por linhas continuas brancas; Areas de
drenagem representadas por linhas continuas azuis. Mapa produzido por Thiago Lobao

Cordeiro.
3.2 Desenho experimental BEF-A#antic

O experimento BEF-At/lantic ¢ um experimento de restauracdo baseado nos estudos de
diversidade e funcionamento de ecossistemas (BEF, sigla do inglés para “Biodiversity and
Ecosystm Functioning”) que utiliza o "radom partition design" para criar um gradiente de
riqueza de espécies de 1, 3, 6, 12 e 24. O experimento foi implementado em uma area de cerca

de 5 ha com plantio de 5.952 mudas de 24 espécies nativas da Mata Atlantica com ampla

S.95E.12
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ocorréncia na regiao, com inicio do plantio em novembro de 2021 (Tabela 1). O experimento
foi organizado em parcelas experimentais (16 x 18 m) distribuidas randomicamente no espago,
sendo que cada uma contém 48 mudas equidistantes (~2,3 metros) plantadas em linhas
descasadas, desenho destinto ao encontrado em restauragdes do tipo convencional. O gradiente
de riqueza de espécies contemplou os seguintes arranjos: controle de pasto, 1, 3, 6, 12 ¢ 24
espécies. Foram estabelecidas 12 parcelas com uma espécie, 8 parcelas com combinagdes de
trés e outras 8§ parcelas com combinagdes de seis espécies, € 4 parcelas contendo todas as doze
espécies representadas nas monoculturas. Além disso, foi estabelecido um tratamento de alta
diversidade com 24 espécies, com as mesmas 12 espécies e outras 12 espécies adicionais,
replicado em 4 parcelas. Todas as parcelas que continham mais de uma espécie receberam a

mesma quantidade de individuos para cada uma delas.

Tabela 1. Listagem das 24 espécies de arvores utilizadas na plantagdo BEF-Atlantic com

nomes cientificos, popular e familias.

Nome cientifico Nome popular Familia
Anadenanthera colubrina Angico-branco Fabaceae
Schinus terebinthifolia Aroeira-pimenta Anacardiaceae
Croton urucurana Sangra-d'agua Urticaceae
Handroanthus chrysotrichus Ipé-amarelo Bignoniaceae
Handroanthus heptaphyllus Ipé-roxo Bignoniaceae
Stryphnodendron polyphyllum Barbatimao Fabaceae
Cariniana estrellensis Jequitiba-rosa Lecythidaceae
Ceiba speciosa Paineira Malvaceae
Piptadenia gonoacantha Pau-jacaré Fabaceae
Myrsine aff. coriacea Pororoca Primulaceae
Pleroma granulosum Quaresmeira Melastomataceae
Citharexylum myrianthum Pau-de-viola Verbenaceae
Astronium graveolens Aroeira-preta Anacardiaceae
Peltophorum dubium Canafistula Fabaceae
Schizolobium parahyba Guapuruvu Fabaceae
Tabebuia roseoalba Ipé-branco Bignoniaceae
Handroanthus impetiginosus Ipé-rosa Bignoniaceae
Cybistax antisyphilitica Ipé-verde Bignoniaceae



Jacaranda mimosifolia
Machaerium nictitans
Cecropia pachystachya
Libidibia ferrea
Cenostigma pluviosum

Colubrina glandulosa

Jacaranda-caroba
Bico-de-pato
Embatba
Pau-ferro
Sibipiruna
Sobrasil

Bignoniaceae
Fabaceae
Urticaceae
Fabaceae
Fabaceae
Rhamnaceae

3.3 Amostras da microbiota do solo
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Em maio de 2022 (capitulo 1) e um ano apos, maio de 2023 (capitulo 2), foram

coletadas amostras de solo para determinacao da composi¢ao da comunidade microbiana em

ambos os anos e caracterizacdo fisico-quimica e perfil nutricional de todas as parcelas

experimentais, foram realizadas no ano de 2022. Utilizamos o protocolo de coleta de solo da

Embrapa (EMBRAPA, 1997), juntamente com adaptagdes que incluem a esterilizacao dos

materiais utilizados a cada troca de parcela. Para cada parcela os quatro vértices foram

utilizados como referéncia na coletada e um do ponto central com auxilio de uma pa. A coleta

foi feita a 10 cm de profundidade do solo, considerada como amostra superficial, e apos a

coleta, o solo foi homogeneizado em um recipiente estéril e posteriormente armazenado em

tubos de microcentrifuga (Figura 3). As amostras foram acondicionadas em freezer (—80 °C)

para posterior analise molecular.
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Figura 3: Realizacdo da homogeniza¢ao da amostra do solo dos cinco pontos da parcela e
transferencia para microtubos estéreis (A); Materiais utilizados em campo para coleta do solo,
caixa com microtubos, frasco de porcelana, aste de metal, alcool liquido 70% (B). Imagens

dominio da autora.

3.4 Extracdo de DNA, PCR, Sequenciamento e Analises de Bioinformatica

Extracao de DNA das amostras

O DNA dos microrganismos do solo foi extraido utilizando o kit NucleoSpin Soil
(Macherey-Nagel), seguindo instru¢des do fabricante. A qualidade do DNA foi avaliada com
base na absorbancia da espectrometria nos comprimentos de onda de 230, 260 e 280 nm (razdes
de absorbancia esperada: 260/280 nm, ~1.8; 260/230 nm >1.8) detectada por um
espectrofotometro NanoDrop 1000 (NanoDrop Technologies) (Guo et al., 2019). Foram
obtidas solugdes finais de 30 ng.ul' de DNA para cada uma das amostras, que foram
armazenadas em freezer a —20 °C por seis meses antes do sequenciamento. Esse procedimento
foi adotado para o sequenciamento dos microrganismos procariotos, que serdo denominados

daqui em diante por microrganismos do solo.

Sequenciamento, Amplificacdo e Construciao das bibliotecas

O DNA do solo isolado de cada amostra foi utilizado para amplificagdo das regides
V3/V4 do gene 16S rRNA, das comunidades microbianas de cada parcela amostral por meio
de reagdes da polimerase em cadeia (PCR).

O preparo das bibliotecas seguiu o protocolo do prestador de servigo de sequenciamento
(Neoprospecta Microbiome Technologies, Brasil). A amplificagao foi realizada com primers

para regidao V3-V4 do gene 16S rRNA, 341F com sequéncia (CCTACGGGRSGCAGCAG), e
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806R com sequéncia (GGACTACHVGGGTWTCTAT) (Caporaso et al., 2012; Wang & Qian,
2009) MiSeq Sequencing System (Illumina Inc., USA). O sequenciamento paired-end, utilizou
os kits V3 com 600 ciclos. Tanto o PCR quanto o sequenciamento das amostras foram

realizados pelo Laboratério Neoprospecta Microbiome Technologies, Brasil.

Analises das bibliotecas de sequéncias

As sequéncias foram analisadas por meio do pipeline Sentinel. No pipeline Sentinel os
arquivos fastq foram avaliados quanto a qualidade Phred (QP) usando o programa FastQC
v.0.11.8 (Andrews, 2010). A seguir, os arquivos fastg foram submetidos a trimagem de primers
e sequéncias com baixa qualidade (Phred < 20). Apds a filtragem, inferéncias de sequéncias
unicas de amplicon (ASV) e classificagdo taxonomica das ASVs, foram anotadas por meio do
pacote "DADA2" no R (R Core Team, 2023), utilizando a base de referéncia Silva (Quast et
al., 2013), versdo 1.38. A partir das anotagdes obtidas, normalizamos os resultados utilizando
a abundancia relativa, ou seja, dividindo o nimero de reads em um taxon especifico pelo total

de reads anotados da amostra.

3.5 Fluxos de gases do efeito estufa e Caracterizacio do solo

Medic¢oes dos Fluxos de CO2 e CH4

Por razdes de logistica, realizamos as medicdes dos fluxos de CO, e CH, entre os meses
de outubro e novembro de 2022, no inicio da estacdo chuvosa (Capitulo 1) e no ano de 2023
(capitulo 2) nos meses de setembro e outubro, correspondendo o inicio da estacao da primavera.
Em cada parcela foram realizadas incubagdes in situ utilizando uma camara escura de acrilico
(cilindrica de volume 6.24 L e 0.07 de area de superficie) acoplada a um analisador de gas

portatil infravermelho (UGGA, Los Gatos Research Inc.). As medi¢des foram realizadas em
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triplicatas em cada parcela, a pelo menos 1m de distancia de um ponto para o outro, de forma
ampliar a representatividade da variabilidade espacial dentro de cada parcela.
Simultaneamente, foi medida a temperatura do solo. A camara foi colocada suavemente sobre
a superficie do solo para evitar perturbagdes e vazamento de gas durante as medigdes e vedada
com argila (Lesmeister & Koschorreck, 2017) (Figura 4).

As mudangas na pressao parcial de CO2 e CHs dentro da camara foram monitoradas
durante 3 minutos. O fluxo de CO2 e CH4 (mg C m™ d'') em cada medicio foi calculado através

das seguintes equagoes:

(DF co, = (B2) + (=)

()F ¢cu, = (dpdCtH4) * (R*‘T/'*S)

Sendo que dpCO:> ¢ o coeficiente angular da variagdo do pCO:> (patm) e dpCHs € o

coeficiente angular da variacao do pCH4 (patm), ao longo do tempo de incubacao (d¢, dado em
segundos), V ¢ o volume da cAmara (m?), R ¢é a constante do gas = 8.205746 x 107> m? atm
mol—1 K —1, T ¢ a temperatura do ar (K) e S e A correspondem a area superficial coberta pela
camara (m?).

Camaras opacas foram utilizadas para minimizar mudangas de temperatura durante as
medicoes, que podem afetar as trocas gasosas na interface entre solo e espago livre (Welles et
al., 2001). As implantagdes das camaras foram realizadas sobre solos expostos, em uma por¢ao
entre mudas, evitando superficies com vegetagao.

Para calcular o fluxo dos gases CO; e CH4 na interface solo-atmosfera foi ajustado
modelo linear entre concentracdo dos gases e tempo. O coeficiente angular do modelo foi

utilizado para estimar os fluxos (Paranaiba et al., 2022).
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Figura 4: Instrumentos utilizados em campo, equipamento de medi¢cdo dos fluxos de gases
(Los Gatos Research Inc), tablet, camara escura, tubos, argila, pa, termometro e gerador (A).
Procedimentos pré medi¢ao dos fluxos, registro de ar atmosférico e vedagao da cAmara no solo

com argila (B e C). Imagens dominio da autora.

Caracterizacao do solo

Em ambas as coletas, as temperaturas do ar e do solo (°C) foram medidas in situ. Em
laboratorio, 20g de solo foram misturados em 50 mL de 4gua destilada para a determinagao da
condutividade elétrica (uS.cm™) e pH medindo a solugdio suspensa (apds 1 h em repouso) com
eletrodos convencionais (Keller et al., 2020). Cerca de 10 g de cada amostra foi acondicionada
em frascos de cerdmica e secos em mufla a 105 °C até atingir um peso constante, para a
determinac¢do do teor de umidade (% de perda de peso umido) (Keller et al., 2020). Em seguida,
as mesmas amostras foram queimadas a 500°C para determinagdo do teor de matéria organica

(% de perda de peso) (Paranaiba et al., 2022).
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Para além desta analise de solo, foi realizada uma anélise de atributos fisico-quimicos
do solo nas parcelas do experimento. A andlise foi realizada pelo Laboratério de analise do
solo Vicosa (MG, Brasil) em janeiro de 2023. A interpretacao destes dados foi realizada
utilizando como referéncia a ficha catalografica da Comissao de Fertilidade do Solo do Estado
de Minas Gerais (CFSEMG, 1999). As variagdes das propriedades quimicas e fisicas do solo

referentes as parcelas analisadas neste estudo sdo apresentadas no material suplementar.

3.6 Analises estatisticas

Para testar as hipoteses do efeito da riqueza de espécies arboreas sobre a riqueza de
grupos taxondmicos microbianos (Filo e Género) e fluxos de CO; e CHg, foi aplicado um
modelo linear simples, com os grupos taxondmicos e fluxos de gases como variaveis resposta
pela riqueza arborea (1 — 24 espécies; capitulos 1 e 2), que foi log-transformada (logio) antes

das analises.

A resposta da riqueza e diversidade microbiana (Riqueza de espécies e Indice de
diversidade Shannon) e dos fluxos de gases a variacao da riqueza de espécies foram avaliadas
por meio da andlise de variancia multivariada permutacional one-way (PERMANOVA)
(Anderson, 2017). Os resultados foram visualmente representados por meio de um grafico de
escalonamento multidimensional ndo métrico (nMDS). As analises permutacionais foram
realizadas utilizando matrizes de semelhanca de Bray-Curtis com 4999 por permutagdes para

ambos os capitulos.

Para informar as relacdes dos fluxos de CO2 e CHy entre varidveis continuas de
caracterizacdo do solo (umidade, pH, condutividade e conteudo de matéria organica e

inorganica) foi realizada analise dos componentes principais (PCA). De forma evitar problemas
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relacionados com a variancia devido ao peso das varidveis, todas as variaveis ambientais

numéricas foram estandardizadas.

Os vetores das varidveis abidticas, foram sobrepostas no grafico para indicar a dire¢cdo
e a forga de cada variavel em relagcdo aos componentes principais, o fluxo dos gases. Todas as
analises estatisticas foram realizadas utilizando o Software R (v.4.2.3) (R Core Team, 2018),
por meio dos pacotes Vegan (Oksanen et al., 2022) em andlise e para o tratamento e
visualiza¢do dos dados, foram utilizados os pacotes ggplot2 (Wickham et al., 2022a, 2022b),
Tidyverse (Wickham, 2022), Dplyr (Wickham et al., 2022b), as andlises estatisticas foram

aplicadas para ambos os capitulos.
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4. CAPITULO I

Sinais iniciais da resposta microbiana do solo a restauracdo ativa de um ecossistema da

Mata Atldantica

4. 1 Contextualizacio

O foco do presente capitulo ¢ compreender as interagdes das fungdes ecossistémicas do
solo, apds seis meses do plantio do experimento de restauragao florestal. O objetivo, ¢ avaliar
os efeitos da diversidade arboérea sobre o estabelecimento, composi¢do da comunidade

microbiana inicial do solo e suas atividades acopladas, emissao de gases CO> e CHa.

H1 Quanto maior a riqueza de espécies arboreas de uma comunidade, maior é

diversidade da microbiota do solo.

Com os objetivos especificos:

1. Examinar se em um contexto inicial de restauracdo, a riqueza de diversidade arborea
impulsiona o aumento da atividade e diversidade microbiana do solo;

2. Avaliar a influéncia das caracteristicas edaficas na distribui¢ao taxonomica e funcional
da microbiota do solo;

3. Avaliar a resposta dos fluxos de CO2 e CHs solo-atmosfera, em contexto de gradiente

de diversidade arboreo e os preditores ambientais de influéncia.
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4. 2 Resultados

A influéncia da diversidade de vegetaciio arbérea nas comunidades microbianas do solo

e nas suas funcoes

A riqueza de espécies arboreas teve um efeito negativo significativo na riqueza
taxondmica de microrganismos do solo em nivel de filo (p = 0,044, RP=011; y=312+-
0,01x) e de género, (p = 0,043; R> = 0,11; y = 4,83 + -0,01x) (Figura 5). A riqueza arborea

nao influenciou os fluxos de CO, e CH4 (Apéndice 01 Figura 1).
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Figura 5: Simple Linear Regression Test (Teste de Regressao Linear Simples) mostrando o
efeito do gradiente de riqueza de espécies arbdreas sobre a riqueza de microrganismos do solo
considerando os niveis de organizagdo de (A) filo e (B) género. Equagdo da reta em relagao a

riqueza de filo (y = 3,12 + -0,01x) e riqueza de género (y = 4,83 + -0,01x).

Homogeneidade espacial quimica e microbiologica dos solos

A estrutura fisica e quimica dos solos das parcelas experimentais apresentou pouca
variagdo espacial na area do experimento. De maneira geral, a granulometria predominante foi
de solos argilosos e pH acido (entre 4.2 ¢ 5.1). Os demais parametros ambientais também

apresentaram baixa variacdo entre as parcelas (Apéndice 01 Tabelas 1 e 2).
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Observamos a predominincia dos filos Acidobacteriota (37,01%), Proteobacteria
(25,02%), Actinobacteriota (14,67%), Chloroflexi (11,26%) e Verrucomicrobiota (2,46%) na
microbiota do solo (Figura 6 A). Os filos com abundancias relativas abaixo de 2%,
considerados como microbiota rara (i.e., outros), foram responsaveis por uma fragao de 16.29%
do total dos tédxons. Para o nivel de familia, os grupos nao classificados dentro de
Acidobacteriales (9,33%) e Xanthobacteraceae (7,98%) se mostraram mais abundantes. O
grupo outros representou cerca de 30% do total na classificacdo das familias (Figura 6 B). Na
classificagdo de género obtivemos os grupos nao classificados dentro das ordens
Acidobacteriales (9,33%) e Subgroup2 (6,98%) como os mais abundantes (Figura 6 C). Os
géneros menos abundantes (abaixo de 2%), agrupados em outros, contribuiram para cerca de
40% do total dos microrganismos encontrados no solo. A variagdo estatistica dos valores dos

grupos taxondmicos mais abundantes ¢ apresentada no apéndice 01; Tabela 3.
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Figura 6: Abundancia relativa dos taxons de microrganismos procariotos do solo nas parcelas
experimentais (1 a 24 espécies) e controle (pasto) por amostra (n = 38; eixo x). “outros”
representa a soma de todos os grupos taxondmicos com abundancia relativa média inferior a

2%. Os dados sdo apresentados em 3 niveis hierarquicos sendo (A) Filo, (B) Familia e (C)

Género.

A andlise visual revelou um padrao de homogeneidade na composi¢do das comunidades
microbianas entre os tratamentos (parcelas experimentais de 1 a 24 espécies), especialmente
quando comparados com a pastagem como referéncia. Nao foram observados padrdes
significativos na composi¢ao da comunidade microbiana entre os tratamentos para 0s grupos
taxonomicos avaliados, indice de Shannon (PERMANOVA, p > 0,05) (Apéndice 01 Figura
4), com visualizagdo da riqueza de espécies através de um grafico nMDS (Apéndice 01 Figura

3).
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Os fluxos de GEE nao reflete o impacto inicial da riqueza da diversidade arborea

As taxas de emissdo de CO; variaram entre 23.636 € 963 mg.m2."!. As taxas de emissio
de CHa variaram entre 7,90 e -2,42 mg.m™."! (influxo) (Tabela 2). As taxas de emissdo de
CH4 foram significativamente maiores no tratamento de riqueza com 24 espécies em relagdo
aos demais tratamentos, no entanto ndo foram observadas diferencas significativas entre as
emissoes e suas respectivas diversidades arboreas das areas amostradas (PERMANOVA, p >

0,05) (Apéndice 01 Figura 5).

Tabela 2. Estatistica descritiva da variagdo dos fluxos de CO; e CH4 em gradientes de
riqueza de diversidade arboreas 1- 24 espécies e pastagem. Representacao da média + desvio

padrio dos fluxos de CO2 e CHs (mg.m 2.7!).

Riqueza Miaximo Minimo Média Mediana
Pastagem 9965 963 5464 + 6365 5464
1 sp. 23636 7077 12211 £4323 12125
Fluxo 3 spp. 22177 1645 10645 + 6304 9708
CO,
mg.m 2! 6 spp. 22501 2726 10182 + 7443 11295
12 spp. 23219 12860 17205 + 4337 16369
24 spp. 22381 5244 13332 + 5715 14035
Pasture -0,13 -0.,3 -0,23+0,14 -0,23
1 sp. 1,91 -2,36 -0,12 + 1,33 -0,11
3 spp. 2,19 -2,42 -0,60 + 1,38 -0,68
Fluxo
CHe 6 spp. 2,53 1,62 20,14 + 1,54 -0,38
mg.m™.’
12 spp. -0,23 -1,64 -0,75+£0.62 -0,56
24 spp. 7,90 -1,64 1,30+ 3,22 0,66

A Andlise de Componentes Principais (PCA) incluindo os parametros do solo em

relacdo aos fluxos de CO;2 e CH4 explicou 48.1% da variancia dos dados no somatodrio dos 2
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eixos principais. No geral os fluxos apresentaram comportamento similar, de forma que o pH
apresentou forte relacdo, juntamente com matéria inorganica e umidade. Diferentemente, a

matéria organica e a condutividade mostraram uma correlagao negativa nos eixos (Figura 7).
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Figura 7. Os graficos da Analise de Componentes Principais (PCA) ilustram a relacao entre as
variaveis abiodticas matéria organica e inorganica, umidade, pH e condutividade juntamente
com os dados de fluxo de CO; e CH4 em diferentes tratamentos (1 a 24 espécies). Estes foram
avaliados através da caraterizacdo do solo a partir de amostras recolhidas. Os vetores indicam

a direcao ¢ a for¢a de cada variavel.

4.3 Discussao

Técnicas de restauragdo que utilizam comunidades mistas de arvores recuperam a biomassa
¢ a atividade microbiana do solo mais rapidamente do que monoculturas, fornecendo recursos
de maior qualidade e quantidade, como serrapilheira e exsudatos, dependendo das
caracteristicas do solo (Allek et al., 2022; Couto et al., 2016; Eisenhauer et al., 2017). Nosso

estudo ¢ um dos primeiros no bioma da Mata Atlantica a fornecer dados sobre a influéncia da



42

diversidade arborea na microbiota do solo e na atividade metabdlica (fluxos de GEE) no
contexto inicial de restauracdo. Nossos resultados mostraram que, apds seis meses, a
diversidade arborea ndo aumentou a riqueza microbiana, rejeitando nossa hipdtese inicial.
Também nao houve efeito significativo nos fluxos de CO. e CHa entre solo e atmosfera.
Contrariando nossas expectativas, observamos um efeito negativo da riqueza de espécies
arborea sobre a diversidade microbiana do solo, destacando um efeito de selegdao do tipo
negativa. No entanto, ¢ bem documentado que, mesmo em plantios maduros (acima de 5-10
anos), os efeitos da diversidade arborea nem sempre sdo visiveis, podendo ser inexistentes
(Cesarz et al., 2022; Rivest et al., 2019; Martin-Guay et al., 2022) ou negativos (Li et al., 2023).
Embora alguns estudos encontrem efeitos significativos da diversidade arborea, em plantios
iniciais (2 a 3 anos) sobre as fun¢des microbianas do solo (Couto et al., 2016; Eisenhauer et
al., 2010). Trabalhos em contextos experimentais semelhantes destacam a importancia das
variaveis abioticas para explicacdo dos padrdes das fungdes microbianas do solo (Cesarz et al.,
2022; Bieluczyk et al., 2023; Eaton et al., 2021). Isso corrobora nossos achados taxondmicos
microbianos, que refletem comunidades adaptadas ao perfil nutricional escasso no solo da area
experimental (Dukunde et al., 2019; Rawat et al., 2023). Essas caracteristicas coincidem ainda,

com os padroes de fluxo e influxo de CO, e CH4 (Bieluczyk et al., 2023; Carmo et al., 2012).

A diversidade de arvores afeta a composicio do microbiota e a emissao de GEE do solo

na fase inicial da restauraciao?

Apos seis meses do plantio, nossa hipotese foi refutada. Experimentos BEF geralmente
apresentam uma idade jovem, com efeitos que se intensificam ao longo do tempo (Cesarz et
al., 2022; Depauw et al., 2024). No entanto, alguns estudos mostram efeitos significativos em

periodos curtos pos-plantio. Por exemplo, a diversidade de plantas em pastagens pode aumentar
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as fungdes microbianas, biomassa e atividade metabolica entre 2 a 4 anos (Eisenhauer et al.,
2010). Um experimento na Mata Atlantica demonstrou que florestas com espécies mistas
podem melhorar propriedades microbianas a partir de 2 a 3 anos (Couto et al., 2016). Em
contraste, uma revisao de experimentos BEF indicou que as fun¢des microbianas do solo sdao
mais influenciadas por fatores abioticos do que pela riqueza de espécies arboreas entre 3 a 7
anos (Cesarz et al., 2022). Além destes, um estudo em uma floresta subtropical relatou uma
diminui¢do na diversidade microbiana com o aumento natural do gradiente arboreo (Li et al.,
2023). Esses estudos sugerem que nos primeiros anos apds o plantio, a diversidade de espécies
nao apresenta papel central na regulacdo da composi¢do ¢ metabolismo das comunidades

microbianas do solo (Cesarz et al., 2022; Depauw et al., 2024).

Em nosso experimento, o efeito negativo significativo (Figura 5) da diversidade de
espécies arboreas na diversidade da microbiota do solo mostrou que, precocemente, a
microbiota do solo foi positivamente influenciada em seis parcelas de monoculturas,
apresentando maior riqueza de espécies microbianas nas respectivas parcelas. Mudas de
monoculturas como A. colubrina, C. estrellensis, C. myrianthum, H. chrysotrichus, H.
heptaphyllus e S. terebinthifolia (Tabela 1) afetaram de forma expressiva a comunidade
microbiana. Esse resultado contraria estudos anteriores que previam contribuigdes
significativas da diversidade arborea nas fungdes ecossistémicas do solo em comparagdo com
monoculturas, ou mesmo auséncia de efeitos no periodo inicial (Couto et al., 2016; Eisenhauer
etal.,2010; Meng et al., 2024; Martin-Guay et al., 2019). Contudo, nosso achado esta de acordo
com estudos que destacam a importancia da identidade das espécies arboreas na produtividade
de sistemas florestais jovens (Markus et al., 2021). A escolha das espécies ¢ crucial para o
funcionamento dos efeitos de complementariedade e selecdo em um sistema florestal (Meng et
al., 2024; Ammer, 2018; Eisenhauer et al., 2010; Loreau & Hector, 2001). Estudos de

diversidade e funcionamento dos ecossistemas indicam que a identidade das espécies, pode ser
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mais responsiva do que a riqueza de diversidade arbdrea no periodo inicial de desenvolvimento,
visto que a baixa estatura e distanciamento das mudas minimizam as relagdes de interagao entre
elas (Eisenhauer et al., 2010; Chen et al., 2019; Singavarapu et al., 2021). Monoculturas
mostram um efeito de selecdo mais pronunciado, destacando a produtividade individual e
evidenciando espécies com melhores adaptagdes (Shovon et al., 2024; Blondeel et al., 2024;

Loreau & Hector, 2001).

Devido ao ambiente altamente degradado, com historico de pastagem extensiva e em
estagio inicial de restauragdo ativa, os mecanismos de complementariedade de nicho ainda nao
mostram interagdes expressivas entre as espécies desse trabalho. Por isso, acreditamos que
ocorra um maior efeito da biomassa subterranea ¢ das interagdes na rizosfera das comunidades
arboreas selecionadas como o solo e seus microorganismos (Singavarapu et al., 2021; Zhou et
al., 2017). As trocas dindmicas de nutrientes durante a sucessdo florestal proporcionam
condi¢des para a adaptacdo das bactérias na rizosfera (Zheng et al., 2019; Borowik et al., 2022;
Zhou et al., 2017). A libera¢ao de exsudados radiculares, ricos em formas labeis de carbono
organico e nitrogénio, estimula o crescimento microbiano em condigdes limitantes, como as do
solo nesse experimento, favorecendo a adaptacao bacteriana (Li et al., 2023; Dukunde et al.,
2019; Catao, et al., 2014). Solos de monocultura preservam interagdes mais conservadoras e
complexas na rizosfera, onde a interagdo intraespecifica diminui a competi¢ao, favorecendo
grupos microbianos especialistas (Loos et al., 2024; Zhou et al., 2017; Dukunde et al., 2019;
Loreau & Hector, 2001). Na sucessdo florestal de florestas temperadas, ha uma predominancia
inicial de bactérias que contribuem para o sucesso inicial de estabilizagdo microbiana do solo
(Zhou et al., 2017). Contudo, sdo limitados os estudos sobre a contribui¢do desses
bioindicadores do solo ao longo das fases sucessionais, especialmente em condic¢des edaficas

variadas (Zhou et al., 2017; Singh et al., 2023). A resposta da microbiota nesse trabalho
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evidenciou a capacidade adaptativa dos microrganismos as interacdes bioticas e abioticas do

solo (Meng et al., 2024; Dukunde et al., 2019; Zhalnina et al., 2018).

As propriedades edaficas refletem variacdes relacionadas com a composicio da

comunidade microbiana do solo

Nossa analise revelou que o solo das parcelas do experimento ¢ homogéneo, altamente
degradado e de baixa qualidade fisico-quimica; (e.g., solo exposto), coberto por braquidrias,
compactado, com pH écido e baixa qualidade nutricional (Apéndice 01 Tabelas 1 e 2). Esses
fatores podem ter influenciado a absorc¢ao de 4gua e o acesso a nutrientes, contribuindo para a
selecdo de microrganismos (Fischer et al., 2018; Wang & Zou, 2024). Nao foi registrada
diferenciacdo da comunidade microbiana em relagao aos gradientes de riqueza arborea, o que
corrobora estudos metagendmicos que afirmam a forte influéncia do solo nos perfis
taxonomicos (Catdo, et al., 2014; Dukunde et al., 2019). O solo do experimento apresentou
grande abundancia dos filos, Acidobacteriota (37,01%), Proteobacteria (25,02%), reafirmando
sua presenca significativa em solos florestais (Bruce et al., 2010; Faoro et al., 2010; Ward et

al., 2009) e pastagens (Bieluczyk et al., 2023; Tomazelli et al., 2023) da Mata Atlantica.

Em estagios iniciais de restauracdo, compreender a composicdo dos grupos
taxonOmicos microbianos pode fornecer informagdes importantes como bioindicadores para
acoes corretivas e para monitorar mudangas ao longo do tempo (Zhou et al., 2017; Zheng et
al., 2019; Singh et al., 2023; Depauw et al., 2024;). Nossos resultados relevaram como mais
abundante o filo Acidobacteriota (37,01%) (Gottschall et al., 2022; Saleem et al., 2019; Rivest
et al., 2019; Ward et al., 2009) com organismos que apresentam genes ligados a vias de
degradacao de polimeros de carboidratos, apesar das caracteristicas oligotroficas do solo
(Fierer et al., 2007; Catdo, et al., 2014; Dukunde et al., 2019). A capacidade de utilizarem

diferentes fontes de carbono ¢ caracteristica compartilhada pelos grupos microbianos, que
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permite a coabitagdo em diferentes nichos (Burke et al., 2011; Catao, et al., 2014; Llado6 et al.,
2017; Wang & Zou et al., 2024). Os taxons relacionados as Acidobactérias, ndo classificados
dentro de Acidobacterias, e Actinobacteriota (14,67%) e Subgroup2 (6,98%) encontrados
nesse estudo, destacam-se por compartilharem papeis ecoldgico semelhantes como, a
adaptagao em solos de baixo aporte nutricional e pH, resisténcia a dessecagao e estresse hidrico,
adaptagdes essenciais para o solo do experimento (Pacchioni, et al., 2014; Catao, et al., 2014;

Thomson et al., 2010).

Esses achados corroboram com estudos realizados no bioma da Mata Atlantica, que,
por meio de andlises taxondmicas e funcionais, mapeiam outras conexdes. Por exemplo, o
género Candidatus Koribacter (3,73%), uma bactéria heterotrofica e aerobica que utiliza fontes
de carbono complexas, compartilha essas caracteristicas com Acidobacterium (4,42%), ambos
géneros representativos em nosso experimento (Catdo et al., 2014; Dukunde et al., 2019; Ward
et al., 2009). Além disso, esses gé€neros compartilham vias metabolicas de N, C e P e a
capacidade de degradacao da matéria organica com o género Candidatus Solibacter (2,21%)
igualmente representativo em nosso estudo (Catao et al., 2014; Dukunde et al., 2019; Ward et
al., 2009). Estas ligacdes sao facilitadas quando se tem uma co-ocorencia com comunidades
fungicas (Llad¢ et al., 2017; Catao et al., 2014; Banerjee et al., 2016; Pan et al., 2021; Liu et
al., 2024). Estes resultados revelam taxons adaptados ao histérico degradado do solo, que se
encontra ainda em recuperagdo apos poucos meses de plantio (Zhou et al., 2017; Catao et al.,

2014; Dukunde et al., 2019).

Influéncia de variaveis abidticas nos fluxos de gases do solo

Embora a diversidade de espécies arboreas ndo tenha afetado significativamente os
fluxos de CO, ou CHg, a restauragao florestal ¢ essencial para mitigar as mudangas climaticas,

armazenando carbono nas estruturas florestais (Bieluczyk et al., 2023; Chen et al. 2019). Além
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disso, ajuda a formar sumidouros naturais de metano (Mombrini et al., 2022; Bieluczyk et al.,
2023; Chen et al. 2019). Estudos de experimentos do tipo BEF mostram que a diversidade
arborea nao influencia a respiracao do solo ou a biomassa microbiana, mas as interagdes
filogenéticas indicam que os efeitos da diversidade dependem do contexto e sdo mais
expressivos em solos secos (Cesarz et al., 2022; Depauw et al., 2024). No bioma da Mata
Atlantica, em cenarios de restauracao, condi¢des biodticas ¢ abiodticas sdo fundamentais,
influenciando os processos metabdlicos e biogeoquimicos do solo (Bieluczyk et al., 2023;
Siqueira-Neto et al., 2021; Tulio et al., 2023). No nosso experimento, apenas a riqueza de
diversidade arborea foi considerada como varidvel bidtica, sem contemplar outras como
relagdes de micorriza e interagdo bactéria-fungo. As condi¢des abidticas mostraram-se mais

influentes na resposta das emissdes e consumos de GEE no solo do experimento.

Foi observado influxo médio de CH4 (£SD) -0,04 + 1,81 mg.m™."!, indicando que o
solo do experimento funcionava como sumidouro de metano (Mombrini et al., 2022; Dutaur
& Verchot, 2007), valores abaixo dos registrados em florestas tropicais 0,41 — 0,55 mg.m™."!
(Verchot et al., 2000) e em estudos na Mata Atlantica 0,74 — 1,40 mg.m™."! (Sousa Neto et al.,
2011; Mombrini et al., 2022). As emissdes de CO, foram em média 11.901 + 5.890 mg.m™2.",
muito inferiores a estudos anteriores na Mata Atlantica que registraram valores
significativamente mais altos em éareas de floresta nativa e restauracdo ativa 7.261.056 e
5.246.208 mg.m™."! (Castellano et al., 2017). Outro estudo no mesmo bioma revelou que as
emissOes durante o verdo foram cerca de 50% maiores do que no inverno (Tulio et al., 2022).
Os dados do nosso estudo foram coletados na primavera, quando o clima ndo permaneceu
consistentemente seco. Nos nossos achados, os fluxos de gases mostraram correlagdo positiva
com a umidade do solo, conforme amplamente documentado na literatura (Figura 7) (Tulio et

al., 2022; Chen et al., 2019; Gottschall et al., 2021).
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A respiracao do solo engloba desde a mineralizagdo do carbono por microrganismos
heterotroficos até a respiracao autotrofica pelas raizes das plantas (Ryan & Law, 2005; Bond-
Lamberty et al., 2004; Tulio et al., 2022; Hashimoto et al., 2023). A quantidade e qualidade da
fonte de carbono sdo cruciais para esse processo fundamental no ciclo do carbono (Khlifa et
al., 2017; Chen et al., 2019). Em nosso experimento o periodo de seis meses ndo permitiu uma
entrada significativa de matéria organica no sistema (produtividade primaria), evidenciando
ainda o historico de degradagdo do solo. Estudos mostram que o aumento na biomassa do solo
¢ compensado pelo aumento na respiracdo microbiana, indicando uma interagdo compensatoria
entre planta e solo (Khlifa et al., 2017). Outros estudos apontam ainda, maiores emissoes de
CO» associadas a biomassa microbiana e respiragao em sistemas com mistura de espécies
comparados a monoculturas (Jewell et al., 2017; Khlifa et al., 2017; Chen et al., 2019; Martin-
Guay et al., 2022). A matéria organica e a condutividade mostraram correlagdes negativas com
os fluxos de gases (Figura 7), indicando o impacto positivo da matéria inorganica, validando
a influéncia das variaveis de nutricao do solo (Gottschall et al., 2021; Bieluczyk et al., 2023;
Zheng et al., 2019; Wang & Zou, 2024a ). Além disso as Acidobactérias, o grupo mais
abundante, foram correlacionadas negativamente com matéria organica do solo (Catao et al.,
2014; Fierer et al., 2007), enquanto o pH mostrou correlacao positiva com os fluxos de CO» e
CHa4, destacando sua importancia para a microbiota e processos metabodlicos do solo (Figura
7) (Gottschall et al., 2021; Pacchioni, et al., 2014; Cesarz et al., 2022; Depauw et al., 2024;

Chen et al., 2019).

4.4 Conclusao

Concluimos que no estagio inicial de restauracdo de uma floresta de Mata Atlantica, o
efeito de selecdo foi 0 mecanismo preponderante na relagao da diversidade de espécies arboreas
plantadas sobre a composi¢do da comunidade microbiana do solo. Concluimos ainda que o

historico do uso do solo na area de pastagem degradada onde o experimento foi implementado
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e a escassez nutricional, foram os principais influenciadores do metabolismo e da composicao
da comunidade microbiana do solo. O efeito de selecao evidenciado neste estagio precoce nos
mostra um sinal inicial do processo sucessional, com as bactérias como bioindicadores
sensiveis revelando tanto relagdes bioticas (diversidade arbdrea) quanto abioticas que afetam
o efeito de complementaridade esperada. Nosso estudo também destacou que o metabolismo
microbiano do solo ainda permanece dissociado do processo de reestruturagao da comunidade
microbiana em seus estagios iniciais. Por fim, nosso estudo aponta que as seis espécies A.
colubrina, C. estrellensis, C. myrianthum, H. chrysotrichus, H. heptaphyllus e S. terebinthifolia
(Tabela 1) representam boas escolhas para restauragao florestal de areas com solo de baixa

qualidade, por apresentarem rapido recondicionamento da comunidade microbiana do solo.
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5. CAPITULO 11

Mudanca na qualidade do solo e favorecimento das comunidades microbianas em um

contexto inicial de restauracdo no bioma de Mata Atlintica

5. 1 Contextualizacio

Neste capitulo avaliamos as modifica¢des sobre as fungdes ecossistémicas do solo, na
composi¢ao da comunidade microbiana e fluxo de gases CO> e CHs, do experimento BEF-
Atlantic 18 meses apds o plantio das mudas. O objetivo do capitulo ¢ avaliar a evolugdo
temporal da relacdo entre a diversidade arbdrea e as funcgdes ecossistémicas do solo,
comparando-se com parcelas em areas de pastagem e em um fragmento florestal (com

caracteristicas de floresta primaria).

H1 Quanto maior a riqueza de espécies arboreas de uma comunidade, maior é

diversidade da microbiota do solo.

Com os objetivos especificos:

1. Avaliar de forma temporal 18 meses ap6s o plantio, o gradiente de diversidade arborea
utilizada no experimento BEF-Atlantic, refletira em um aumento da diversidade e
atividade microbiana do solo;

2. Examinar se as caracteristicas quimico-fisicas do solo afetam a composi¢ao dos grupos
taxonOmicos microbianos;

3. Avaliar as taxas de emissao de GEE em fragmentos de floresta madura, em areas

restauradas e de pastagens, identificando as varidveis abidticas mais influentes.
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5.2 Resultados

A influéncia da diversidade de vegetacdo arborea nas comunidades microbianas do solo

e nas suas funcoes

Nao foi registrada correlagdo significativa entre a riqueza de espécies de arvores e a
riqueza da comunidade microbiana do solo (Apéndice 02 Figura 1), entre a riqueza de espécies
arboreas a o fluxo de CO> do solo (Figura 8A). Contudo, foi observada uma correlagdo linear
significativa positiva (p < 0.05) entre a riqueza de espécies arboreas e o fluxo de CHy

atmosfera-solo (p = 0,049; R> = 0,108; y =0,062+0,136x) (Figura 8B).
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Figura 8: Simple Linear Regression Test (Teste de Regressao Linear Simples) mostrando o efeito do
gradiente de riqueza de espécies arboreas sobre e os fluxos de CO> (A) e CHs (B) atmosfera-solo.

Equacao da reta em relagio ao fluxo de metano (y = 0,062+0,136x).

Variacao microbioldgica do solo

Considerando todas as amostras, foi observada a predominancia dos filos
Proteobacteria (24,10%), Actinobacteriota (21,80%), Acidobacteriota (21,35%), Chloroflexi
(17,92%) e Verrucomicrobiota (3,67%), (Figura 9A) que correspondem a 88% da composi¢ao
total da comunidade. Os filos com abundancias relativas abaixo de 2%, considerados

microbiota rara (Outros), foram responsaveis por uma fragao de 9% do total dos taxons. Em
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nivel de familia, os grupos mais abundantes foram Xanthobacteraceae (8,21%), nao
classificados dentro de AD3 (7,36%) e Acidothermaceae (6,57%). O grupo "Outros"
representou cerca de 35% do total na classificagdo das familias (Figura 9B). Na classificacdao
de género os grupos mais abundantes foram os grupos nao classificados dentro do filo AD3
(7,36%) e familia Xanthobacteraceae (6,14%) além de Acidothermus (6,59%). Os géneros
menos abundantes (abaixo de 2%), apresentaram contribuicao de quase 50% do total (Figura

9C). Na Tabela 3 ¢ possivel observar a abundancia relativa dos taxons registrados.

Variacdes nas caracteristicas abidticas das parcelas experimentais (1 a 24 espécies), se
diferenciam das parcelas de referéncias, pastagem e floresta (Tabela 04). Com um pH
moderadamente acido entre (4,10 a 5,50) o fragmento florestal reflete uma maior fertilidade e
troca cationica, diferente das parcelas de pastagem que sdo caracterizadas como solo acido, o
baixo teor nutricional. Os demais pardmetros ambientais também apresentaram baixa variagao

entre as parcelas (Apéndice 02 Tabelas 1 e 2).
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Figura 9: Abundincia relativa dos tadxons de microrganismos procariotos do solo nas parcelas
experimentais (1 a 24 espécies) e de referéncias (pasto e floresta) por amostra (n = 50; eixo x), o ID
Plot corresponde a identificag@o das parcelas trabalhadas. Outros representa a soma de todos os grupos

taxondmicos com abundancia relativa média inferior a 2%. Os dados sdo apresentados em 3 niveis

hierarquicos sendo Filo (A), Familia (B) e Género (C).

Tabela 3: Abundancia relativa dos tdxons microbianos mais abundantes. MED (média), MD

(mediana), SD (desvio padrio), CV (coeficiente de variagdo), MIN (minimo), MAX

(maximo).
MED. MD. MAX. MiN. SD CV %
Proteobacteria 0,24 0,23 0,46 0,126 0,06 25,00
FILO Actinobacteriota 0,21 0,21 0,44 0,101 0,06 28,57
Acidobacteriota 0,21 0,21 0,32 0,117 0,05 23,30

Chloroflexi 0,18 0,19 032 0,027 0,07 38,89
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Verrucomicrobiota 0,04 0,03 0,11 0,003 0,02 50,00

, Xanthobacteraceae 0,08 0,08 0,13 0,042 0,02 25,00
FAMILIA o

Unclassified in 4D3 0,07 0,07 0,17 0,002 0,04 57,14

Acidothermaceae 0,07 0,06 0,13 0,029 0,02 28,57

Unclassified in4D3 0,07 0,07 0,117 0,002 0,04 57,14

GENERO Aczdoth.ermusi 0,07 006 013 0,029 0,02 28,57

Unclassified in 006 006 010 0,029 0.01 16,67

Xanthobacteraceae

Observamos um padrao de similaridade significativo na composi¢ao da comunidade

microbiana entre as parcelas experimentais (gradiente de diversidade de 1 a 24 espécies) e as

areas de referéncia (pastagem e fragmento de floresta), conforme indicado pela analise

PERMANOVA (p < 0,05) para os grupos taxonomicos avaliados (Apéndice 02 Figura 2 e

Tabela 3). A visualizagdo dos grupamentos foi representada pela analise estatistica de nMDS

(Non-Metric Multidimensional Scaling) que destaca os arranjos formados, como o do

fragmento florestal (Figura 10). De maneira geral, as amostras do fragmento florestal

apresentam-se distintas das demais amostras. Nao ¢ possivel identificar nenhum padrao ou

distingdo entre as parcelas do gradiente de diversidade e de pastagem.
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Figura 10. Representacdo da analise estatistica de nMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling),
busca preservar a ordem de proximidade entre os objetos, de forma que os mais semelhantes estejam
mais proximos em um espaco de baixa dimensdo. Na visualiza¢do, o nMDS ¢ utilizado na diversidade
dos taxons microbianos - Filo (A) e Género (C) pela categoria de diversidade arborea do experimento
(1 a 24 espécies) e valores de referéncia (pasto e floresta). Valores significativos sdo observados para

os dois taxons.

Os fluxos de GEE refletem variacées em relacido a riqueza da diversidade arbdrea

O CO7 apresentou emissao (fluxo do solo-atmosfera) variando entre 21386,3 ¢ 1053,07
mg.m2.". O fluxo de CH4 variou entre 8,88 mg.m2."! (emissdo) e — 4,34 mg.m™."! (influxo).
Diferencas significativas foram observadas entre as emissdes dos gases e suas respectivas

diversidades arboreas (PERMANOVA, p > 0,05) (Figura 11 e Apéndice 02 Tabela 04).

PERANOVA: p value < 0.05

=]
S

Emissdo de CO2 (mg/m®/day)
,—m
.
. .
.
-
3
-
.
{ .
.

5000 ‘

5000

Emissdo de CH4 (mg/m?/day)
-
-
-

: —

pes® A P 3 5pp- 6SPP- 425PP  gaspP-  gorest?
Riqueza arbérea




56

Figura 11: Representagdo das taxas de emissdo de GEE pelas parcelas experimentais (1 a 24 espécies)
e fragmentos de referéncia pastagem e floresta (PERMANOVA). Emissao de didéxido de carbono (CO»)
(A) e emissao e consumo de metano (CHy), com a linha tracejada em vermelho indicando a mudanca

de efluxo para influxo (B) em (mg.m2.™).

A Analise de Componentes Principais (PCA), incluindo os parametros do solo e o fluxo
dos gases, explicou 45,65% da variancia dos dados no somatorio dos 2 eixos principais (Figura
12). Observou-se uma relagdo positiva entre os fluxos de CO2 com CHg, teor de matéria
organica e pH, se opondo a condutividade, umidade e matéria inorganica. As médias e o desvio

das variaveis abioticas sdo apresentados na Tabela 4.

Tabela 4: Estatistica descritiva da média e o desvio padrao (+) das varidveis abidticas do solo
analisadas juntamente com valores de emissao de CO> e CHa. As varidveis foram representadas

como Matéria organica (MO) e matéria inorganica (MI).

Fluxo CH4 CO; pH Condutividade Umidade MO MI
21
mg.m - (mS/cm) (2)
Pasto -1,00+ 1,88  7306+4513 49+0,14  003+001  0,07£0,01 0,04+0,001 0,006=0,001
1sp. 134+3,05 6888+2849 49+025  0,06+0,02 007+001 0,04+0,003 0,007+ 0,002
3spp.  -0,13+£1,07 6566+2486 4.8+0,18  008+0,04 0,070,010 0,04+0,014 0,008+ 0,009
6spp.  -0,68+1,73 4532+£1598 4.8+025  0,07+003  0,08+0,01 0,04+0,003 0,006+ 0,001
12spp.  1,89+£2,66 4426+3566 4,8+025  0,10£0,02  0,08+0,01 0,05+0,004 0,008+ 0,003
24spp.  3,79+3,66 8208+2570 4,6+036  007+0,02 0,070,010 0,05+0,004 0,006+ 0,002
:“’“’St 3,86+ 0,65 17748+4916 54+038  0,10+001  008+001 004+001 0,004+ 0,001

Correlacionando aos vetores de CO2 e pH € possivel observar a maior concentragao das

parcelas de monoculturas - por¢ao central, e as parcelas bem definidas do fragmento florestal
- porcdo inferior, as parcelas de pastagem se apresentaram proximas ao vetor pH, avaliadas
pelo PC1. Seguindo o mesmo padrao, o fluxo de CH4 também apresentou relagao positiva com

CO; e teor de MO e negativa com condutividade, umidade e MI em relagdo ao eixo 2, e negativa
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com pH em relacdo ao eixo 1. Encontramos uma rela¢ao positiva entre CH4 ¢ MO e um

agrupamento das parcelas 12 spp. préximo a desses vetores.

CONDUTIVIDADE
o MATERIA UMIDADE Riqueza arbérea
N INORGANICA ;
[=2] CH, MATERIA 1sp.
N > ORGANICA @ 3spp.
(-] 6 spp.
- 0 12 spp.
- 24 spp.
8 Forest
o Pasture

- CO,
pH
0
PC1 ( 27.36 %)

Figura 12. Grafico de Analise de Componentes Principais (PCA), ilustra as diferentes variaveis
abidticas matéria organica (MO), matéria inorganica (MI), umidade, pH e condutividade em relagao
aos dados de fluxo de CO, e CH4 se destacando pelos diferentes tratamentos (1 a 24 espécies) e
fragmentos de referéncia pasto e floresta. Aferidas através da caracterizacdo do solo coletado. Os

vetores indicam a dire¢do ¢ for¢a de cada variavel.

5.3 Discussao

Promover a biodiversidade do solo ¢ crucial para a saude e funcionalidade de sistemas
degradados (Pedrinho et al., 2024). Técnicas de restauragdo que priorizam a diversidade
arborea recuperam mais rapidamente a biomassa e a atividade microbiana do solo, em
comparagdo com contextos monoespecificos, devido a qualidade do solo (Allek et al., 2022;
Couto et al., 2016; Eisenhauer et al., 2017). Nosso estudo forneceu dados complementares,

apos 12 meses do primeiro mapeamento (Capitulo 1), sobre a influéncia da diversidade arborea
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na microbiota do solo e na atividade metabolica (fluxos de GEE) em um contexto inicial de
restauracdo. Os resultados deste capitulo revelam que, 18 meses apos plantio, ndo foram
suficientes para uma influéncia significativa da diversidade arborea na riqueza microbiana,
rejeitando novamente nossa hipdtese. Contudo, um aumento da riqueza dos taxons microbianos
foi observado, sugerindo um favorecimento da microbiota do solo, possivelmente decorrente
da interacdo das mudas plantadas, com maior desenvolvimento das raizes com o solo e

formacao de rizosferas mais amplas.

Observamos que o aumento significativo da emissdo de metano esteve relacionado a
diversidade arbérea (Figura 8), possivelmente impulsionado pela presenca de exsudatos, ou
seja, matéria organica de melhor qualidade decorrente da interagdo raizes-solo, o que pode ter
afetado a producao e a difusdo do gas em contraste com o cenario de sumidouro documentado
nos solos e encontrado no primeiro capitulo (Nazaries et al., 2013). Como demonstrado em
estudos anteriores ¢ validado em nosso primeiro capitulo, os efeitos da diversidade arborea
nem sempre sdo visiveis, podendo, ser inexistentes (Cesarz et al., 2022; Rivest et al., 2019;
Martin-Guay et al., 2022) ou negativos (Li et al., 2023; Capitulo 1). As varidveis abidticas sao
amplamente utilizadas para auxiliar a responder os efeitos (Cesarz et al., 2022; Bieluczyk et
al., 2023; Eaton et al., 2021). No presente estudos as variaveis abioticas contribuiram com
nossos novos achados taxondmicos (Dukunde et al., 2019; Rawat et al., 2023) ¢ validou o

aumento significativo nos fluxos COz e CH4 (Bieluczyk et al., 2023; Carmo et al., 2012).

Apoés 18 meses, é visivel alguma influéncia da diversidade arbérea na composicio

microbiana e na emissio de GEE em um contexto inicial de restauracio?

Nossa hipotese permanece rejeitada apos dezoito meses do plantio. Conforme

explorado no capitulo 1, os experimentos do tipo BEF sdo caracteristicos de idades jovem, com
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efeitos se intensificam ao longo do tempo (Cesarz et al., 2022; Depauw et al., 2024). Esses
resultados estao alinhados com estudos que sugerem que outros fatores, como caracteristicas
abidticas, podem ter uma influéncia crucial no aumento das fung¢des microbianas do solo
(Cesarz et al., 2022; Depauw et al., 2024). Variagoes fisica, quimicas e biologicas do solo
influenciam as emissdes de GEEs, que apresentam alta variabilidade espacial e temporal
(Courtois et al., 2018). Em nossos estudos, observamos um efeito significativo do aumento da
emissao do metano relacionado a diversidade arborea (Figura 8), particularmente em parcelas
com arranjos mistos de 12 e 24 espécies. A emissao do metano no contexto solo-atmosfera
decorre de arqueias metanogénicas e bactérias fermentativas (Bartlett ¢ Harriss, 1993). Esta
emissao ¢ associada a solos de zonas umidas ou mesmo em sitios anaerobicos (Liptzin et al.,

2011; Courtois et al., 2018).

O aumento das emissdes de metano, foi diretamente relacionado a matéria organica,
como validado pelo teste de PCA (Figura 12) e pelas maiores médias de matéria organica
registradas em ambas as parcelas (Tabela 4). Estudos indicam que maiores entradas de matéria
organica (serrapilheira) favorecem maiores emissdes de CO; e o consumo de CH4 (Janssens et
al.,2001; Jevon et al., 2023). Contudo, outros estudos observam que menores taxas de consumo
de CH4 podem ocorrer devido a formacdo de horizonte organico no solo, que inviabiliza o
transporte difusivo de metano (Wanyama et al., 2019). A profundidade resultante da formagao
desse horizonte organico pode promover a criacdo de microssitios anaerdbicos que favorecem
a acdo metanogénica, embora essas condi¢des exijam medigdes e estudos mais aprofundados
para entender sua influéncia (Bowden et al., 1998; Jevon et al., 2023; Wanyama et al., 2019).
Outro estudo, que destaca que tanto a quantidade quanto a qualidade da serrapilheira afetam a
absorcao de CH4 (Jevon et al., 2023) e a espessura e a composi¢ao da camada da serrapilheira
influenciam a difusdo pelas bactérias metanotréficas. A qualidade do recurso organico

influéncia processos metabdlicos que indiretamente pode alterar a comunidade microbiana do
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solo (Brumme e Borken 1999; Pancotto e outros 2010; Jevon et al., 2023). Embora a atividade
das metanogénicas esteja associada a condic¢des alcalinas, elas sdo muito sensiveis as variagoes
do pH do solo (Le Mer & Pierre, 2001). Caracterizado pela sua acidez, o solo do experimento
apresentava uma média de pH de 4,4 - seis meses apos o plantio, que aumentou para 4,8 apds
18 meses. Esse aumento, embora pequeno, pode ter sido resultante da maior entrada de carbono
no solo, que leva a grandes mudancas na carga elétrica e que afetam as emissdes de carbono, o
acamulo e a reciclagem do carbono organico, alterando a comunidade microbiana e suas

caracteristicas metabodlicas (Huang et al., 2009; Prommer et al., 2020; Wu et al., 2024).

Em escalas temporais curtas, como no nosso experimento, pulsos de recursos organicos
sdo os principais impulsionadores da dindmica microbiana, desencadeando respostas rapidas
no sistema (Bardgett & Putten, 2014). Embora a diversidade arborea nao tenha impulsionado
a diversidade microbiana, a caracteristica temporal foi essencial para alterar a qualidade dos
recursos e as interacoes da rizosfera, favorecendo condigdes metabolicas que contribuiram para
um aumento significativo na riqueza dos tdxons microbianos (Dukunde et al., 2019; Zhou et
al., 2017; Zheng et al., 2019; Singh et al., 2023). Comparando com dados mapeados no
primeiro capitulo, observamos um aumento significativo na riqueza taxondmica, com médias
variando de 1,98 + 2,32 primeiros seis meses ¢ 1,81 + 2,36 dezoito meses para filo e 1,08 +
2,17 e 8,00 + 1,85 para género respectivamente. Em termos absolutos, o aumento foi de 27%
para filo e 124% para género. Embora ndo tenhamos avaliado variaveis de produtividade do
sistema, as condigdes apds 18 meses indicam uma sucessao ¢ metabolismo no solo diferente
da mapeada nos primeiros seis meses. No capitulo 1, identificamos um efeito de selecdo, com
maior atividade microbiana condicionada a algumas espécies arboreas, destacando a
importancia da identidade das espécies. Os resultados deste capitulo revelaram mudangas
significativas na qualidade da matéria organica do solo, bem como nas variagdes fisico-

quimicas, abidticas e taxonOmicas. Estas mudangas contribuiram para mudancgas nos padrdes
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das regressoes entre diversidade de espécies arboreas e diversidade microbiana (Figura 5 e
Apéndice 02 Figura 01), com indicios do enriquecimento geral do solo pelas presencas das

mudas em desenvolvimento (Ammer et al., 2018; Loreau & Hector, 2001).

De bactérias oligotroficas para copiotroficas

As condi¢des edaficas apds 18 meses do plantio parecem ter proporcionado um
aumento na entrada e na qualidade de recursos organicos no solo, comparados aos primeiro
seis meses do experimento, refletindo na melhoria da qualidade do solo. Mantiveram-se
caracteristicas de cobertura por braquidrias, pH 4cido, solo exposto e caracteristica argilosa
(Tabela 4). Os fragmentos de pastagem e floresta apresentaram caracteristicas fisico-quimicas
distintas (Apéndice 02 Tabelas 1 e 2). Fragmento florestal apresentou o melhor aporte
nutricional e disponibilidade de carbono no solo, embora ambos mantivessem o solo argiloso
e pH acido. As comunidades microbianas, moldadas por fatores edaficos, bioldgicos, exsudatos
radiculares, deposi¢ao de serrapilheira e matéria organica decomposta (Dukunde et al., 2019;
Thoms et al., 2010), apresentaram maior heterogeneidade nas parcelas experimentais (1 a 24
espécies) apos 18 meses (Apéndice 02 Tabela 3), exceto nas parcelas de 12 espécies, que se
assemelharam as parcelas de pastagem. Este resultado pode indicar um efeito de legado ainda
presente nas parcelas de 12 espécies, sugerindo que o efeito da diversidade arbdrea ainda nao
¢ significativo, mas estabelecendo mecanismos iniciais de enriquecimento do solo (Bieluczyk

et al., 2023; Ammer et al., 2018).

Como resultado da melhora das condi¢des edaficas do solo, a estrutura da abundancia
taxonomica foi alterada, destacando os filos de Proteobacteria (24,10%), Actinobacteriota
(21,80%) e Acidobacteriota (21,35%), que reafirmaram sua presenca significativa em solos
florestais (Bruce et al., 2010; Faoro et al., 2010; Ward et al., 2009) e pastagens (Bieluczyk et

al., 2023; Tomazelli et al., 2023) da Mata Atlantica. Esses grupos taxondmicos, como bons
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bioindicadores, revelam interagdes metabodlicas do solo acerca da produtividade, fertilidade e
diversidade microbiana (Wang & Zou et al., 2024; Singh et al., 2023; Garau, et al., 2019). A
mudanca na qualidade do solo experimental foi validada pelos filos mais abundantes,
Proteobacteria (24,10%) e Actinobacteriota (21,80%), pertencentes a categoria copiotrofica
sendo mais abundantes em solos de qualidade superior. Em contrapartida, o filo
Acidobacteriota (21,35%), adaptado a condic¢des limitantes de nutrientes, pertence a categoria
oligotrofica (Dukunde et al., 2019; Zhou et al., 2017; Fierer et al., 2012). Além disso,
Proteobacteria e Acidobacteria se adaptam facilmente a caracteristica acida do solo
experimental, enquanto Actinobacteria é reconhecida com o aumento do pH no solo, podendo
justificar sua maior presencga com a elevagao, mesmo pequena, da média do pH (Wang et al.,
2022; Dukunde et al., 2019). A sucessao contribuiu para a mudanca da abundancia relativa dos
seus principais filos, passando de Acidobacteria (seis meses apdés o plantio) para
Proteobacteria (18 meses ap0Os o plantio), confirmando a hipotese copiotréfica de que taxons
de crescimento rapido sao competitivos em solos mais nutritivos (Liang et al., 2021; Ramirez
et al. 2012) (Figura 6 e 9). Este resultado foi corroborado por um estudo que, ao avaliar a
sucessao da restauragao de povoamentos de diferentes idades, observou que as bactérias foram
sensiveis com o passar dos anos e que a comunidade microbiana mudou com a sucessao, de
um cendrio dominado por bactérias oligotroficas para bactérias copiotréficas (Liang et al.,

2021; Carson & Zeglin, 2018).

Variacoes nos fluxos de emissdo e consumo de CO: e CH4 sdo observados em fase de

sucessao florestal

O cenario de sucessao pode afetar significativamente os fluxos de GEE do solo, devido
a variabilidade da vegetagdao que contribui alterando os ciclos biogeoquimicos de C e N e a
atividade microbiana (Mills et al., 2013; Dou et al., 2016). Ao comparar os fluxos iniciais (apds

seis meses) com os de um ano depois, notamos que a média dos fluxos se inverteu: as emissdes
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de CO; atingiram uma média (=SD) de 11901 = 5890 mg.m™."! e o influxo de CHa foi de -0.04
+ 1.81 mg.m>.! na primeira medigdo (Capitulo 1) e 7953 = 4077 e 0,75 + 3,16 mg.m™>."!
respectivamente na segunda medi¢cdo. Os fragmentos de floresta e pastagem apresentaram
caracteristicas de consumo e respiracdo que definiram sua heterogeneidade, com valores
médios abaixo dos registrados na literatura referente ao bioma da Mata Atlantica. A média de
fluxo de CH4 no fragmento florestal foi de — 3,86 + 0,65, valor inferior aos registrados em
florestas tropicais 0,41 — 0,55 mg.m-2.-1 (Verchot et al., 2000) e estudos na Mata Atlantica
0,74 — 1,40 mg.m-2.-1 (Sousa Neto et al., 2011; Mombrini et al., 2022). J& os de emissao de
CO; foram 17748 + 4916 mg.m™."!, bem abaixo dos registrados em floretas nativa no bioma
7.261.056 mg.m™.". Para pastagem, os valores médios de CH4 foram de -1,00 + 1,88 e CO> foram

de 7306 = mg.m™."! ambos abaixo da faixa registrada para pastagens no bioma.

Em um estudo de meta-analise, contatou-se que os fluxos de CO» foram considerados
maiores em um povoamento recém-estabelecido (com 1 ano) e maduros (com mais de 30 anos),
em comparagdo a povoamentos jovens (com 10 anos) (Barrena et al., 2013; Walkiewicz et al.,
2021). A disponibilidade de matéria organica ¢ essencial para a mineraliza¢do do carbono e
aumento da respiracdo do solo (Walkiewicz et al., 2021; Jevon et al., 2023), além de estar
positivamente relacionada a absor¢do do CH4 (Janssens et al., 2001; Jevon et al., 2023). Em
nosso experimento, a emissdo de CO> foi maior nos primeiros seis meses (Capitulo 1) em
comparagdo a segunda medi¢ao (18 meses apos o plantio). Em condigdes de solo exposto, com
historico recente de degradacdo, alta acidez e abundancia de taxons adaptados a escassez
nutricional e estresse hidrico, a matéria organica possivelmente refletiu um efeito de legado,
que determinou a qualidade do composto no solo (Bieluczyk et al., 2023). As condigdes
sazonais, incluindo solo seco e quente, podem ter afetado as condi¢gdes do solo, contribuindo
para o aumento da respiracdo do solo (Tulio et al., 2022; Walkiewicz et al., 2021). Este cenario

inicial favoreceu o consumo do CH4, com o solo atuando como sumidouro deste gas (Mombrini
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et al.,, 2022; Dutaur & Verchot, 2007). A acidez do solo pode ter beneficiado grupos
metanotroficos, visto que as arqueias metanogénicas necessitam de condigdes mais basicas
para se estabelecerem (Garcia et al., 2000; Le Mer & Pierre, 2001). Nossos achados, mostraram
uma correlagdo positiva entre os fluxos de gases e a umidade do solo, evidenciando sua
influéncia nos resultados (Figura 07) (Tulio et al., 2022; Chen et al., 2019; Gottschall et al.,

2021).

Em contraste, a baixa emissdao de CO> ¢ o aumento da emissao de CHa, observados
neste capitulo, podem ter refletido mudancas na qualidade da matéria organica depositada
(Bradford et al., 2016; Jevon et al., 2023). A identidade das plantas ¢ essencial para quantidade
e a qualidade dos substratos no solo, especialmente as biomassas radiculares responsaveis pela
respiragdo autotrofica (Walkiewicz et al., 2021; Jevon et al., 2023). A variagdo nas quantidades
e qualidades de serrapilheira, pode ter influenciado no aumento do fluxo de CHis. A
serrapilheira, principal fonte de carbono e nitrogénio para o solo, foi associada a alteragdes nas
emissoes de CHs (Dou et al., 2016; Gao et al., 2022). Um estudo em floresta tropical sugeriu
que a entrada de nitrogénio através da decomposi¢do da serrapilheira, impulsionou a reducao
da absor¢ao ou consumo do CHj4 pelos solos florestais (Gao et al., 2022). Além disso, outras
pesquisas investigam como aportes de serrapilheira podem inibir o consumo de CH4 no solo
(Xiong et al., 2024). A correlacdo positiva entre a matéria organica ¢ o pH evidenciou a
influéncia desses fatores nos resultados (Figura 12) (Walkiewicz et al., 2021; Gao et al., 2022;
Jevon et al., 2023). Nossos resultados sugerem que o processo de sucessdo restaurativa,
especialmente nos primeiros anos, pode apresentar variagdes nos fluxos de CO> e CHgy
mediadas pelas influéncias espaciais, temporais, ambientais e pelas condi¢des edaficas do solo
(Bardgett & Putten, 2014; Walkiewicz et al., 2021; Gao et al., 2022; Mombrini et al., 2022;

Tulio et al., 2022; Jevon et al., 2023).
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5.4 Conclusao

Concluimos que em estagio inicial de restauragdo de uma floresta de Mata Atlantica,
dezoito meses apds o plantio, indicios iniciais de complementaridade de nicho foram
evidenciados na relagdo da diversidade de riquezas arboéreas em relacdo ao metabolismo
microbiano. Destacamos que a quantidade e a qualidade da matéria organica e condig¢des
edaficas foram os principais influenciadores da composi¢ao e metabolismo da comunidade
microbiana do solo. O processo de sucessdao foi essencial para da transicdo de bactérias
oligotroficas para copiotroficas, que refletiu melhorias nas condigdes edaficas e na qualidade
do solo ao longo do tempo. Excelentes bioindicadores as bactérias evidenciam as relagdes
bioticas e abiodticas influentes para estabelecendo gradual dos mecanismos de
complementariedade esperado. Nosso estudo ressaltou uma forte variagao nos fluxos de CO; e
CH4 nos periodos iniciais da sucessdao, destacando a importancia de considerar multiplos
fatores na avaliagdo da diversidade arborea em relacdo as emissdes e consumo de gases de

efeito estufa.

6. CONCLUSAO GERAL

Concluimos que, nos estagios iniciais de restaura¢do de uma floresta de Mata Atlantica,
efeitos graduais e crescente na relagdo entre a diversidade arbdérea e a composi¢do e
metabolismo da comunidade microbiana do solo sdo observaveis em menos de dois anos. O
conhecimento do historico de uso do solo, sua nutri¢ao, identidade das espécies arboreas,
condi¢des edaficas e ambientais em um contexto espacial e temporal, foram cruciais para
identificar esses efeitos. O processo de sucessao, aliado a condi¢des abioticas e ao papel das
bactérias como bioindicadores, revelou nao s6 a melhoria na qualidade do solo, mas também o
favorecimento de sua microbiota. A transicdo de bactérias oligotréficas para copiotroficas

indicaram uma mudanca clara, do efeito de selecao inicial — seis meses apos o plantio, para
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uma estabilizagdo gradual do efeito de complementaridade de nicho — dezoito meses apos o
plantio, validando a influéncia da diversidade arborea nas fungdes ecossistémicas analisadas.
As emissoes de CO> e CH4 se mostram variaveis, sendo dependentes dos fatores abioticos para
avaliar, estando ainda desacopladas as comunidades microbianas do solo. Nosso estudo foi um
dos primeiros no bioma da Mata Atlantica a fornecer dados sobre a influéncia da diversidade
arborea na microbiota do solo e na atividade metabolica (fluxos de GEE) no contexto inicial
de restauragdo. Investir em estudos de longo prazo que considerem a microbiota como uma
resposta sensivel as mudangas ¢ fundamental para o sucesso dos projetos de restauracao em

ecossistemas degradados.
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APENDICE 01 — FIGURAS E TABELAS REFERENTES AOS RESULTADOS DO
CAPITULO 1
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Figura 1: Simple Linear Regression Test (Teste de Regressao Linear Simples), ndo foram
encontrados valores significativos entre a riqueza de diversidade arborea do experimento (1 a

24 espécies) e os fluxos de CO2 e CHa.
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Figura 2: Representacdo da analise nMDS (Non-Metric Multidimensional Scaling), com o
objetivo de preservar a ordem de proximidade entre objetos, de modo a que os mais

semelhantes estejam mais proximos no espaco de baixa dimensao. Na visualizag¢ao, cada ponto
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representa uma amostra, referente ao Filo microbiano (A) e ao Género (B), com cores que

indicam a riqueza da diversidade das arvores (1-24 espécies). Os valores de significincia

estatistica sdo apresentados em cada painel.
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Figura 3: Homogeneidade das amostras nas parcelas experimentais (1 a 24 espécies). Riqueza

de Filo (A) e Indice de diversidade de Shannon-Weaver (B). Riqueza de Género (C) e

diversidade de Shannon (D). ns = sem diferencas significativas (p > 0,05).
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PERMANOVA: p =ns
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Figura 4: Homogeneidade das amostras nas parcelas experimentais (1 a 24 espécies e pasto).
Emissao e consumo de metano (CH4) (A) e emissao de didoxido de carbono (CO) (B) em

(mg/m?*dia). ns = sem diferencas significativas (p > 0,05).

Tabela 1. Caracteristicas fisico-quimicas correspondente as amostras de solo coletadas nas
parcelas. Simbologias representam Al (cmol /dm?), Al+H (cmol /dm?), Ca (cmol /dm?), K
(mg/dm?), Mg (cmol /dm?), MO% (dag/kg - matéria organica), P (mg/dm?), pH (pH diluido em
agua), Saturagdo de ctc (cmol ¢ /dm? - capacidade de troca cationica), SD (desvio padrao), CV

(coeficiente de variagao).

Média Mediana SD CV (%) Minimo Maximo
Al 4,55 4,6 0,19 4,24 42 5,1
Al+H 1,12 1,1 0,27 24,56 0,5 1,7
Ca 21,03 20 7,07 33,62 10 44
K 8144,6 3,2 17634,69 216,52 2,7 45475
Mg 0,68 0,7 0,19 28,12 0,2 1,1
MO% 0,36 0,27 0,21 58,59 0,14 1,16
P 0,27 0,18 0,25 95.,14 0,02 1,1
pH 6,57 6,6 1,18 17,97 4,29 10,56

Sat.ctc 55,12 58,1 15,18 27,55 10,9 79,9




Tabela 2. Anélise granulométrica correspondente as amostras de solo do experimento.

Escala ABNT

Coloides ou micelas

70

Fina Média Grossa
<0.002 mmou| 2una0,06
2 mm 0.06 a2 mm
CLASSIFICACAO DA
ARGILA (%) | SILTE (%) | AREIA (%) | TEXTURA DO SOLO
Média 44,15 13,87 41,97
Mediana 45 14 42
Desvio padrao 4,76 2,75 4,70
Minimo 36,00 7,00 29,00 Solo Argiloso
Maximo 61,00 19,00 50,00
Coeficiente de
variacao 0,10 0,19 0,11

Tabela 3. Variagdo dos valores da abundancia relativa dos taxons microbianos mais
abundantes. MED (média), MD (mediana), SD (desvio padrao), CV (coeficiente de variagdo),
MIN (minimo), MAX (maximo).

Grupos MED. MD. SD CV (%) MIN. MAX.
Acidobacteriota 0,36 0,37 0,05 15,00 0,19 0,44
Proteobacteria 0,25 0,25 0,03 12,34 0,10 0,24
FILO Actinobacteriota 0,15 0,14 0,03 22,76 0,05 0,31
Chloroflexi 0,12 0,11 0,05 40,39 0,15 0,31
Verrucomicrobiota 0,02 0,03 0,01 34,19 0,01 0,05

Unclassified in 0,09 009 002 23,59 0,04 0,12

, Acidobacteriales
FAMILIA
nelasstiedn 0,08 008 002 2055 005 0,13
Xanthobacteraceae
Unclassified in 0,09 009 002 2359 0,04 0,12
N Acidobacteriales
GENERO

Unclassified in

0,07 0,06 0,03 39,88 0,02 0,14
Subgroup 2 ’ ’ ’ ’ ’ ’
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Tabela 4: Estatistica descritiva da média e o desvio padrdo (+) das varidveis abioticas do solo

analisadas juntamente com valores de emissao de CO> e CHa. As varidveis foram representadas

como Matéria organica (MO) e matéria inorganica (MI).

Fluxo CH4 CO; pH Condutividade Umidade MO MI
2 -1
mg.m-. (mS/cm) (2)
Pasto -0,13+0,88  5.228+3.537 43+0,14 0,04+0,01 0,08 £0,01 0,04 +0,002 0,006+ 0,001
1sp. -0,05+ 1,37 11.565+5.558 4,4+0,20 0,04 £ 0,01 0,09+ 0,03 0,03+0,036 0,007=+0,011
3spp. -0,85+ 1,42 11.756+£5.252 4,4+0,32 0,05+0,02 0,08+0,01 0,04+0,004 0,006=0,007
6spp. -0,16 £ 1,48 10.445+7.332 44+0,19 0,05+ 0,03 0,10+ 0,04 0,04 +0,003 0,004+ 0,001
12spp. 1,81 £4,28 16.935+3.969 4,4+0,17 0,04 £ 0,01 0,08 £0,01 0,050,004 0,004+ 0,001
24spp. -0,08+1,03 13.242+6.068 4,3+0,16 0,03 £ 0,01 0,07+ 0,01 0,05+0,006 0,004+0,001
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APENDICE 02 — FIGURAS E TABELAS REFERENTES AOS RESULTADOS DO
CAPITULO 11
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Figura 1. Simple Linear Regression Test (Teste de Regressdo Linear Simples) entre

tratamentos de espécies arboreas e riqueza de taxons microbianos Filo (A) e Género (B).
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PERMANOVA: p < 0,05
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Figura 2: Heterogeneidade representativas pelas parcelas experimentais (1 a 24 espécies) e de
controle (PERMANOVA). Riqueza de Filo (A) e Género (B) microbiano pela riqueza arbodrea.
As representagdes das letras azuis mostram diferencas significativas das amostras, enquanto a

representacao preta (12 spp.) representa amostragem nao distinta.
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Tabela 1. Caracteristicas fisico-quimicas correspondente as amostras de solo coletadas nas

parcelas referentes a pasto e floresta. Simbologias representam Al (cmol /dm?®), AI+H (cmol

/dm?), Ca (cmol /dm?)), K (mg/dm?), Mg (cmol /dm?)), MO% (dag/kg - matéria organica), P

(mg/dm?), PH (Ph diluido em 4gua), Saturacdo de ctc (cmol ¢ /dm? - capacidade de troca

cationica), SD (desvio padrao), CV (coeficiente de variacao).

Média Mediana SD CV (%) Minimo Maximo
Al 1,15 1,25 0,87 75,31 0,00 2,10
Al+H 6,60 6,11 1,40 21,21 5,61 8,58
Ca 0,18 0,19 0,02 13,61 0,15 0,20
K 15,50 16,00 2,52 16,24 12,00 18,00
PASTAGEM Mg 0,43 0,40 0,38 88,82 0,10 0,80
MO% 2,93 2,80 0,43 14,61 2,60 3,50
P 0,73 0,80 0,22 30,58 -0,40 0,90
pH 4,58 4,60 0,26 5,75 4,30 4,80
Sat. ctc 4,53 4,55 1,36 30,00 3,30 5,70
Al 1,23 1,25 0,84 68,40 0,00 2,40
Al+H 10,97 10,07 4,19 38,17 5,94 16,17
Ca 1,39 0,49 1,57 113,67 0,36 4,68
K 63,13 45,50 43,58 69,03 37,00 167,00
Mg 0,60 0,32 0,59 97,78 0,20 1,81
FLORESTA MO% 9,88 13,30 4,74 47,96 3,80 13,30
P 3,35 3,00 1,30 38,89 -1,70 5,90
pH 4,60 4,40 0,52 11,27 4,10 5,50
Sat. ctc 17,78 8,75 18,61 104,68 4,00 53,00
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Tabela 2. Analise granulométrica correspondente as amostras de solo das parcelas de pastagem

e de fragmento florestal.

Escala ABNT
Coloides ou micelas
Fina Média Grossa
<0.002mm| 2pa0,06 | 0.06a2
ou?2 u mm mm _
CLASSIFICACAO
ARGILA AREIA DA TEXTURA DO
(%) SILTE (%) (%) SOLO
Média 52,00 11,00 37,00
Mediana 50,50 12,00 37,50
Desvio padriao 424 2,00 2,45
PASTAGEM  Minimo 49,00 8,00 34,00 '
Maiximo 58,00 12,00 39,00 Argila
S;’reig:;:“te de g 16 18,18 6,62
Média 34,25 14,00 51,75
Mediana 39,00 14,00 46,00
Desvio padrao 14,34 2,20 15,89
FLORESTA Minimo 15,00 10,00 35,00 Argila arenoso
Maximo 51,00 17,00 73,00
Coeficiente e, o, 15,74 30,71

variacio
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Tabela 3. Resultados do teste One-Way Permutational Multivariate Analysis of Variance
(PERMANOVA) dos efeitos da riqueza de diversidade arborea (1 a 24 espécies) € os
fragmentos de referéncia. pastagem e floresta (como fator fixo) na estrutura taxonomica da

comunidade microbiana nivel géneros. Os resultados significativos estdo indicados a negrito.

R’ F-value P -value
pasto — 1 sp. 0,71 36,72 0,001
pasto — 3 spp. 0,86 66,63 0,001
pasto — 6 spp. 0,89 93,67 0,001
pasto — 12 spp. 0,88 53,69 0,012
pasto — 24 spp. 0,92 111,61 0,001
pasto - floresta 0,92 119,62 0,004
1 sp. -3 spp. 0,87 115,36 0,001
1 sp. — 6 spp. 0,94 277,26 0,001
1 sp. — 12 spp. 0,94 22421 0,001
1 sp. — 24 spp. 0,97 515,43 0,001
1 sp. - floresta 0,97 601,95 0,001
3 spp. — 6 spp. 0,95 272,18 0,001
3 spp. — 12 spp. 0,98 493,42 0,004
3 spp. — 24 spp. 0,99 1628,77 0,001
3 spp. - floresta 0,99 2255,61 0,001
6 spp. — 12 spp. 0,98 545,39 0,002
6 spp. — 24 spp. 1,00 3573,52 0,001
6 spp. - floresta 1,00 6602,21 0,001
12 spp. — 24 spp. 0,99 1702,56 0,005
12 spp. - floresta 1,00 6398,39 0,003

24 spp. - floresta 1,00 8578,30 0,001
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Tabela 4. Resultados do teste One-Way Permutational Multivariate Analysis of Variance
(PERMANOVA) dos efeitos da riqueza de diversidade arborea (1 a 24 espécies) € os
fragmentos de referéncia pastagem e floresta em relacdo as emissdes de CO» e CHs. Os

resultados significativos estdo indicados a negrito.

Variavel DF SS F. Value P.Value
Categorias 6 410219454 8,839 4,73e-06
0 Residuos 38 293946812
Categorias 6 175,6 4,228 0,00236
CH4

Residuos 38 263,1
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