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RESUMO

A arenizagdo do solo € um processo natural onde, ao longo dos anos,
grandes quantidades de solo, tornam-se areia devido ao intemperismo e acodes
antropicas. Este processo muda completamente as caracteristicas edéficas locais,
além da vegetacdo. Tais mudancas podem afetar a comunidade microbiana do solo
causando perdas de biodiversidade. O objetivo deste trabalho foi descrever os
efeitos desse processo erosivo na microbiota do solo, comparando amostras de
solos em um local com arenizagdo, com amostras de solo de pastagens naturais no
pampa brasileiro. O estudo foi conduzido em dois locais sob condicbes ambientais
similares localizadas no Pampa brasileiro nos municipio de Quarai e Cacequi. As
amostras de solo foram coletadas em triplicatas em uma area de parcelas de areia e
pastagens naturais. De cada amostra, utilizou-se 0,25 g de solo para isolamento
total de DNA usando o kit DNA PowerSoil (MoBio laboratories, Inc.). O gene rRNA
16S (regido V4) foi amplificado e sequenciado usando Sequenciamento de Proxima
Geragcdo. As sequéncias foram processadas usando o pipeline do Brazilian
Microbiome Project, e as comparagOes da biblioteca foram realizadas usando o
pacote Qiime. Um total de 3.245 OTUs agrupadas com 97% de similaridade de
sequéncia de corte foram detectados em amostras de solo sob arenizacéo,
enquanto 9.535 OTUs foram detectadas na pastagem. As OTUs foram classificadas
em 20 filos microbianos. Acidobacteria e Actinobacteria foram os mais abundantes
em ambos os locais de amostragem, constituindo 19,9% e 20% da comunidade
microbiana total, respectivamente. O indice de diversidade de Shannon também
indicou baixa diversidade microbiana em amostras de solo sob arenizacéo (8,4) em
comparagcdo com pastagens naturais (10,5). De acordo com o0s resultados
observados para a diversidade alfa, a analise da diversidade beta mostrou que a
estrutura da comunidade microbiana era diferente entre os dois lugares. Ao todo, 0s
resultados indicam que esses processos de erosdo estdo causando a perda de
diversidade microbiana e alterando a estrutura microbiana global.

Palavras chave: Presenca e Auséncia; Pastagem Natural; Microrganismos.



ABSTRACT

Soil “sandification” is a natural process where, over the years, large amounts
of soil, become sand due to the weathering and anthropic actions. This process
completely changes the local edaphic characteristics including the vegetation. This
changes might affect the soil microbial community causing losses of biodiversity. The
objective of this work was to describe the effects of this erosive process on the soil
microbiota by comparing soil samples from a sand patch with soil samples from
natural grassland in the Brazilian pampa. The study was conducted in two sites
under similar environmental conditions located at the Brazilian Pampa in Quarai and
Cacequi municipalities. Soil samples were collected in triplicate in a sand patch area
and natural grassland. From each sample 0.25g of soil was used for total DNA
isolation using the DNA PowerSoil kit (MoBio laboratories, Inc.). The 16S rRNA gene
(V4 region) was amplified and sequenced by using Next Generation Sequencing.
Sequences were processed by using the pipeline of the Brazilian Microbiome Project
and library comparisons were performed using Qiime package. A total of 3,245 OTUs
grouped at 97% cutoff sequence similarity were detected in soil samples under
“sandification” while 9,535 OTUs were detected in the grassland. The OTUs were
classified in 20 microbial phyla. Acidobacteria and Actinobacteria were the most
abundant in both sampling places making up 19.9% and 20% of the total microbial
community respectively. Shannon diversity index also indicated low microbial
diversity in soil samples under “sandification” (8.4) compared to the natural grassland
(10.5). In line with the results observed for alpha diversity, the analysis of beta
diversity showed that the microbial community structure were different between both
places. Altogether the results indicate that this erosion processes is causing the loss
of microbial diversity and altering the overall microbial structure.

Keywords: Presence and Absence; Natural Pasture; Microorganisms.



LISTA DE FIGURAS

Figura 1 — Localizacao da area de €StUAO .........ceeveeeeiiiiiiiiiiii e e e eeeeans

Figura 2 — Alfa diversidade

Figura 3 — Variagdo na abundancia de filos microbianos entre tratamentos............



LISTA DE TABELAS

Tabela 1 — Comparacao entre tratamentos baseado em analise permutacional de
variancia (PERMANOVA) ...ttt e e e e e e 17



LISTA DE ABREVIATURAS E SIGLAS

RS — Rio Grande do Sul

PCR — Reacdo em Cadeia da Polimerase

QIIME™ - Quantitative Insights Into Microbial Ecology
PERMANOVA — Anélise de Variacdo Permutacional

UTs — Unidades TaxonOmicas



o O A W DN PP

SUMARIO

INTRODUGAO ..ottt ettt et st aee st e e e stesaeeeeere e 13
(012N ] =5 11V TR 14
MATERIAL E METODOS ......ooiiiieeeeee ettt 14
RESULTADOS ...ttt ettt e ettt ettt nstess st neteen et s aeens 16
DISCUSSAOD ...ttt ettt et ea et e et e et e st e et e e eeeeae s 19
CONSIDERAGOES FINAIS ..ottt 23

REFERENCIAS . ...ccc oo e ettt 24



13

1 INTRODUCAO

A definicho de arenizagdo, descrita por Andrades Filho, Suertegaray e
Guasselli (2006), nos diz que, compreende-se como, um processo onde acontece o
retrabalhamento dos depdsitos arenosos que por estarem pouco consolidados,
ocasiona a essas areas a dificuldade na fixacdo da cobertura vegetal, causada pela
grande mobilidade dos sedimentos, seja pela acdo da agua ou por acdo dos ventos.

Os primeiros registros desse fendmeno iniciaram-se na regido Sul do RS, por
volta dos anos 60, porém, na época ndo havia um controle rigoroso e efetivo para
esse tipo de situacdo, entdo, até aproximadamente os anos 2000, pouco foi feito.
Entretanto, a partir dai, com o ingresso de instituicdes governamentais que realizam
pesquisas relacionadas ao solo, comprovou-se que a arenizacao estava crescendo
de forma exponencial, e que seu controle era deficitario.

A preocupacdo com o0 processo de arenizagdo era menor, uma vez que,
devido a sua pequena area de extensdo, os produtores e moradores da regido
pensavam que o fendmeno nao afetaria os plantios de arroz e soja, que sao base da
economia regional. Porém, segundo Suzuki (2005), a qualidade do solo € um dos
componentes agroecoldgicos importantes para os quais 0s esforcos de gestédo
devem intensificar-se para alcancar a sustentabilidade. Em decorréncia disso, a
microbiota presente no solo pode servir como um fator de predicéo de qualidade do
mesmo (ROESCH & PYLRO, 2017).

Segundo Roesch et. al. (2007), existem recentes estimativas quanto ao
namero de espécies bacterianas presentes em um grama de solo que ganharam
muita atencao, pelo fato do solo ser considerado abrigo para muitas espécies, com
uma ampla diversidade, e ainda por estarem presentes em qualquer ambiente
terrestre.

O solo por reunir diversas espécies de microrganismos, torna-se a mais
importante fonte de nutrientes para as plantas e demais seres vivos presentes no
ambiente, através da biomassa microbiana, e também por ser o decompositor
natural da matéria organica. Segundo Allison e Martiny (2008) a composi¢cdo da
maioria dos grupos microbianos € sensivel e ndo & imediatamente resiliente a
perturbacdo, independentemente da amplitude taxonémica do grupo ou do tipo de

perturbacdo. Desta forma, a arenizacdo por ser um tipo de perturbacéo a vegetacao
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nativa, pode alterar a comunidade microbiana, que por ndo ser resiliente ao primeiro
impacto de mudanca, pode sofrer uma alteragdo significativa na qualidade do solo.

As areas de ocorréncia desse fenbmeno estdo sobre o Bioma Pampa, e isso,
€ um fato que mostra a diferenca entre os tipos de solo e vegetacdo que ocorrem na
regido. Pillar (2009) retrata também que, o Pampa tem em sua maior parte, uma
vegetacdo em forma de mosaico campo-floresta, assim como, um alto indice de
biodiversidade, fazendo com que a arenizacdo seja um fenbmeno comum para as
caracteristicas de solo desse local.

Um ponto importante a ser destacado € o fato de se distinguir arenizagdo de
desertificacdo, pois a arenizacao no caso da fronteira oeste gaucha, local do Pampa
brasileiro, ocorre em climas totalmente tropicais, com um regime de chuvas atingindo
1464mm/ano ~! (ANA, 2017), caso que ndo ocorre nas areas em processo de
desertificacdo, onde o regime de chuvas atingem no maximo 30% desse valor, como

por exemplo a regido do Oriente Médio e seus grandes desertos.

2 OBJETIVO

O presente trabalho objetivou avaliar as possiveis perdas de diversidade
microbiana em solos sob processo de arenizacdo. Foi testado aqui a hipétese de

desaparecimento de espécies microbianas em solos sob arenizacéo.

3 MATERIAL E METODOS

Para a realizacdo deste trabalho foram coletadas amostras em dois
municipios do Rio Grande do Sul (RS), no municipio de Quarai foram coletadas as
amostras sob arenizacdo, e no municipio de Cacequi, em um solo com
caracteristicas parecidas, amostras sem o efeito de arenizacdo. Utilizou-se para
esse trabalho a coleta em trés pontos aleatorios para ambos os tratamentos. O
municipio de Quarai localiza-se na regido Fronteira Oeste do RS, fazendo divisa
com o Uruguai, tendo como base da sua economia a pecuaria, ficando distante 590
km da capital Porto Alegre, conforme Quarai (2017). Cacequi, localiza-se na Regiao
Central do Rio Grande do Sul, distante 412 km da capital do estado, tendo como

base da economia a agropecuéria.
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A Figura 1 A representa o estado do Rio Grande do Sul (RS) com destaque
em vermelho para os municipios onde o estudo foi realizado, a oeste, area do
municipio de Quarai (Figura 1B) e na regido central o municipio de Cacequi (Figura
1C). As amostras de solo em processo de arenizacdo foram coletadas no interior do
municipio de Quarai, na localidade do Areal, sob as coordenadas (LATITUDE: 30°
28" 12,74” e LONGITUDE: 56° 15” 1,64”), conforme a Figura 1B. J& as amostras sob
pastagem natural, foram coletadas no interior do municipio de Cacequi, (LATITUDE:
30° 0” 38,20” e LONGITUDE: 54° 50” 17,40”), representada pela Figura 1C. A
distancia entre os pontos das amostras coletadas foi de 145 km.

Figura 1 — Localizacdo das areas de estudo

Figura B

Areas de estudo trabalho. Figura A: Representacéo grafica do estado do Rio Grande do Sul; Figura
B: Foto de satélite da area sob o processo de arenizacao, Quarai — RS. Figura C: Foto de satélite da
area sob pastagem natural, Cacequi — RS.

Fonte: Google Earth (2017)

Foram realizadas coletas de solo, em trés pontos aleatdrios, dentro da area
em ambos locais de coleta. Posteriormente, as amostras foram armazenadas em
tubos plasticos de 50 mL, imediatamente congeladas em nitrogénio liquido, e
conduzidas até o laboratério da UNIPAMPA/Sao Gabriel, onde foram alocadas para
o Ultra Freezer, em uma temperatura de -80°C. A comunidade microbiana foi
avaliada pela extragdo do DNA microbiano das amostras de solo com o kit Power
Soil DNA Isolation (MO BIO, Califérnia, CA, USA) seguindo as instrucdes do
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fabricante, e logo foi realizado o processo de PCR (Reacdo em Cadeia da
Polimerase) com as amostras, onde as condi¢cbes aplicadas foram, 94°C por 2
minutos, 25 ciclos de 94°C por 45 segundos para a desnaturacdo, 55°C por 45
segundos, para o anelamento e 72°C por 1 minuto para que ocorresse a extensao
das sequéncias e por ultimo, manteve-se em 72°C por 6 minutos. Apés, as amostras
foram purificadas, e os produtos do PCR, com suas concentracdes finais, foram
quantificados com a utilizacdo do Qubit Fluorometer Kit (Invitrogen, Carlsbad, CA).
Feitas as quantificacbes, as amostras foram combinadas em concentracdes
equimolares para o sequenciamento. Essa composi¢cdo de amostras foi usada para
a preparacdo de uma biblioteca de genes 16S com o lon OneTouch™ utilizando
também o lon PGM™. Depois de sequenciadas, as classificacfes taxonbmicas das
sequencias foram feitas através do software QIIME™ - Quantitative Insights Into
Microbial Ecology (CAPORASO et al., 2010). Calculou-se também a PCoA (Anélise
de Coordenadas Principais), levando em consideragcdo a abundancia de espécies e
a presenca e auséncia de espécies. A deteccdo de espécies que sofreram
diminuicdo ou desaparecimento nas amostras sob arenizacdo foi feita utilizando a
ferramenta MicrobiomeAnalyst (DHARIWAL et al., 2017) através do célculo da
precisdo da diminuicdo média dos microrganismos em ambos os tratamentos,
utiizando o método Random Forest, que consiste na geracdo de arvores com
multiplas decisbes que posteriormente séo utilizadas na classificacdo de novos
objetos. Finalmente, analises de variacdo permutacional (PERMANOVA) foram
aplicadas para determinar diferencas na comunidade microbiana entre os dois

tratamentos.

4 RESULTADOS

Apés o processamento de todas as amostras sob pastagem e arenizacao,
observou-se que houve diferenca na composicdo da microbiota existente entre os
tratamentos, tanto em composi¢cdo como em diversidade. Observou-se que os solos
sob arenizacdo, apresentaram uma diversidade microbiana menor do que os solos
sob pastagem natural (Figura 2). Primeiramente, utilizou-se o meétodo estatistico
(PERMANOVA), que consiste na unido de dois metodos ANOVA/MANOVA, ambos

feitos com permutacdo, aplicados a medida de distancia entre amostras, para a
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comparacao da abundancia e na presenca e auséncia de espécies microbianas nos

tratamentos. Os resultados do teste podem ser observados na Tabela 1.

Tabela 1 — Comparacao entre tratamentos baseado em analise permutacional
de variancia (PERMANOVA).

PCoA N° de N° de Teste Valor N° permutacdes
amostras grupos Estatistico deP
Presencae 6 2 4,29 0,096 999
Auséncia
(Unweighted)
Abundéancia 6 2 11,81 0,11 999
(Weighted)

Tabela contendo dados estatisticos calculados através do método PERMANOVA. Grupos:
Arenizacdo e Pastagem. Valor de P: Refere-se ao menor nivel de significancia que pode ser
assumido para rejeitar a hipétese nula, nesse caso adotou-se o valor de 5% ou 0,05.

Fonte: O autor (2017)

De forma geral, os resultados indicaram que as maiores diferencas entre os
dois ambientes testados foram relacionadas a presenca/auséncia de unidades
taxonOdmicas. Entretanto, tais diferencas foram marginais visto que o valor calculado
de p foi 0,09. Por outro lado, quando a abundancia de espécies foi adicionada ao
calculo de dissimilaridade entre tratamentos, nao se observou diferencas
significativas entre as comunidades microbianas, dos solos sob arenizagéo,
comparados aos sob pastagem natural.

Os resultados da andlise da diversidade microbiana dos solos séo
apresentados na Figura 2 onde foram calculadas curvas de rarefacdo usando o
namero de Unidades Taxondmicas (UTs).

Os resultados da Figura 2 mostram que as amostras sob arenizagao tendem
a possuir menor diversidade, enquanto que na pastagem a diversidade tende a ser
maior. Outro resultado que deve ser considerado para esse estudo, demonstrado na
Figura 2, € quanto ao numero de microrganismos presentes em cada um dos
tratamentos. Nota-se que a quantidade de microrganismos encontrada nos solos sob

arenizacgéo foi em média cerca de 50% inferior que os sob pastagem.
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Figura 2 — Alfa Diversidade
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Representacéo gréfica em forma de linhas com curvas de rarefagéo, considerando as Sequéncias por
Amostra (Eixo X), Nimero de Espécies (Eixo Y) e os tratamentos em que cada amostra foi coletada.
Gerado através do numero de UT’s encontradas nos locais.

Fonte: O autor (2017)

Finalmente, Ap6s terem sido detectadas diferencas na diversidade de
espécies entre tratamentos, foi realizada uma analise de abundancia diferencial para
detectar quais espécies diferiam entre tratamentos. A Figura 3 nos mostra a
diminuicdo média dos filos microbianos para ambos os tratamentos, indicando quais
espécies estavam presentes em maior abundancia em um tratamento em relacdo a
outro. Pelos resultados observados na Figura 3, notou-se que a arenizagao
prejudicou o desenvolvimento de algumas filos mas favoreceu o desenvolvimento de
outros. Os filos microbianos mais abundantes, encontrados em solos sob arenizacéo
foram, Acidobacteria e Armatimonadetes, os menos abundantes pertenciam aos filos
Deinococcus_Thermus e Cyanobacteria. Ja na pastagem natural observou-se uma
maior abundancia de microrganismos do filo Deinococcus_Thermus e Cyanobacteria
e menor abundancia de bactérias do filo Gemmatimonadetes e Verrucomicrobia. Por
tais fatos, tém-se um indicativo de que as areas sob arenizagdo estdo perdendo

espécies microbianas.
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Figura 3 — Variagdo na abundancia de filos microbianos entre tratamentos.

o
Gemmatimonadetes o HBE
Candidate_division WPS_1 o | EE Mo
Verrucomicrobia o [ | | I
Chloroflexi o [ | |
Planctomycetes . [ [ ]
Latescibacteria ™ | | |
Candidate_division WPS_2 . L [ ]
Firmicutes . [ | | I
Proteobacteria ° [ | | Low
Parcubacteria ° L[
Deinococcus_Thermus L | | |
Cyanobacteria_Chloroplast . L |
Acidobacteria . L]
Armatimonadetes | o | | |

I T | I T |
0.000 0005 0.010 0015 0020 0.025
Precisio Meédia da Acuracia

Variacdo na abundancia dos filos nos tratamentos testados, gerado através do método Random
Forest. Na coluna da esquerda, os filos. Nos quadros a direita os respectivos tratamentos. Em
verde, baixa abundancia. Em vermelho, alta abundancia, ambos relacionados a média da acurécia,
que mede a proximidade entre o valor obtido de forma experimental e o verdadeiro valor na medicédo
de uma grandeza fisica.

Fonte: O autor (2017)

5 DISCUSSAO

Os resultados obtidos, demonstraram a grande diversidade na composicéo de
espécies microbianas presentes no solos. Nesse contexto, 0os solos sob arenizacao
por possuirem menor abundancia em espécies e diversidade, podem ser
considerados de baixa qualidade. Segundo Scopel et al. (2013), algumas variedades
de Eucaliptus spp. ou Pinus spp, podem ser utilizados para a recuperagéo do solo
arenizado. Pelo areal localizar-se em uma regido com predominancia agropecuaria,

a area sob arenizacao afeta a produtividade desses solos.
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Duarte & Filho (2005), retratam que por estar ocorrendo de maneira acelerada,
0 processo de arenizacdo vem gerando grandes problemas para os habitantes da
Fronteira Oeste do RS, acarretando na perda de areas agricultaveis, trazendo
grandes prejuizos. Pois certamente, a medida que o areal aumenta, mais caro saira
para o produtor rural dessa regiao conter o processo.

Os solos sob pastagens naturais no Rio Grande do Sul apresentam baixa
fertilidade (OLIVEIRA et al., 2011), a Figura 2 nos mostra que os solos arenizados
possuem uma microbiota menos diversa em comparacdo a pastagem, sendo essa
uma das causas da baixa fertilidade. Portanto mais um componente que caracteriza
a arenizagdo como um fenébmeno incomum para os padrdes da regido e com grande
potencial de crescimento, o que afetaria em grande escala a abundancia e
heterogeneidade dos microrganismos no solo daquela regido.

Os microrganismos do solo desempenham uma fungédo essencial no ciclo
global de C e N, e estudos experimentais demonstram que eles tém potencial para
responder a alteracbes ambientais (LI et al.,, 2017). Os microrganismos, por
possuirem caracteristicas adaptativas, estdo em qualquer local, e no solo ndo é
diferente, estima-se que em 1 grama de solo ocorram entre 20 e 40 mil espécies
bacterianas (RUMJANEK et al., 1998). Na obtencdo dos resultados comparativos
entre os dois tratamentos, percebeu-se que a diminuicdo no numero de espécies
microbianas no ambienta submetido ao processo de arenizacdo. Conforme a Figura
2, constatou-se que a diminuicdo média de espécies na pastagem natural
comparado a arenizagéo foi de cerca de 50%. Por ser abundante, a microbiota do
solo tem papel fundamental na formacdo da estrutura do solo, e no caso da
arenizacdo considerou-se que solos arenizados ndo sao propicios para varios tipos
de culturas que sdo comuns naquela regido.

As amostras coletadas no solo sob arenizagdo, mostram um panorama
diferente, as curvas de rarefagcdo nesse tratamento apontaram uma grande diferenga
na composicado de espécies e diversidade microbiana, também ilustrada pela Figura
3, onde fica evidente que o processo de arenizacdo causou a diminuicao de diversas
espécies microbianas e o aumento de outras. Macrae (2000) diz que, apds examinar
o impacto de analise do 16S rDNA, referentes a ecologia microbiana do solo, notou
gue nos ultimos anos, houve um aumento significativo no interesse pela ecologia e

microbiologia do solo.
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Nesse estudo, a identificagcdo das espécies microbianas, foi feita através da
andlise de abundancia diferencial do numero de filos microbianos identificados
através do sequenciamento do gene 16S. As bactérias do filo Actinobacteria,
conforme Oliveira (2003), desempenham algumas func¢des importantes, como, a
degradacdo de compostos de dificil decomposicéo, lignocelulose, lignina, celulose
entre outros, e também a de conseguirem decompor compostos quimicos
prejudiciais ao meio ambiente. S&80 organismos mais resistentes portanto e
conseguem sobreviver melhor em condi¢cdes mais extremas como as encontradas
em solos sob arenizagéo.

A extingdo é um principio de evolucdo e bem mais de 99% das espécies que
ja viveram se tornaram extintas. Costuma-se dizer que perdemos cerca de 1 espécie
por dia (WEINBAUER; RASSOULZADEGAN, 2007). Nos solos em estudo, as
Acidobactérias foram encontradas em maior abundancia. Segundo Kielak et. al.
(2016), o filo Acidobacteria concentra uma das linhagens de microrganismos mais
beneficiada quando se fala em cultivos de amostras ambientais realizadas de forma
independente. E ainda que, esse filo passou de praticamente desconhecido para ser
conhecido como um dos mais abundantes e diversos no nosso planeta. Os
microrganismos, dentre suas fung¢des, possuem também a de ser indicadores de
qualidade do solo, levando em consideragéo a diversidade, abundancia, presenca e
auséncia de espécies. Segundo (ANDERSON, 2003) a intensificacdo do uso do solo
nas ultimas décadas, particularmente na agricultura, tem causado medo de que a
qualidade do solo possa ser alterada por longo tempo ou irreversivelmente.

A biomassa microbiana, que é agente principal na regulacdo do ambiente,
através da decomposicdo de compostos quimicos no solo, por ser constituida de
compostos organicos provenientes do préprio meio, deve reunir caracteristicas que a
facam eficientes, para que a microbiota possa ser resiliente e resistente as
perturbacdes de origem antropica ou natural que possam vir a sofrer. Na arenizacao,
por existir um baixo nivel de associagdo, sua microbiota possui menor capacidade
na producdo de biomassa, portanto a probabilidade de que a agropecuéria, cultura
predominante daquela regido, seja produtiva em areas ao redor de areias, €
pequena, pois Rovedder et. al. (2005) indica que os areais aumentam em direcéo a
corrente dos ventos predominantes, afetando um ecossistema que demonstra uma

baixa resiliéncia.
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6 CONSIDERACOES FINAIS

O solo é a maior ferramenta de producdo existente, e o aprimoramento de
técnicas de manejo sustentavel e reutilizacdo, através dos avancos tecnologicos,
sdo eminentes. A sua conservacdo, proporciona com que espécies de
microrganismos possam se multiplicar, adaptar e constituir suas propriedades e
caracteristicas ao meio pertencente. H4 uma gama de estudos relacionados a
ecologia microbiana que relatam o comportamento de microrganismos em diversos
tipos de tratamentos relacionados ao solo, porém, a arenizacdo trata-se de um
fendbmeno recém explorado, com pequenas areas, e por isso poucos estudos foram
feitos até entdo. Portanto, com esse estudo, auxiliado por meio de técnicas de
bioinformatica, pdde-se analisar as perdas da diversidade microbiana em solos sob
processo de arenizacdo. Os resultados indicam que a diversidade microbiana
apresentou significativas perdas em relacdo a areas sob pastagem natural. Dentro
do que se foi encontrado, propde-se que a analise da microbiota € a principal
maneira de obter formas de recuperacéo para esses solos.
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