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A R T I G O  R E S U M O 
Recebido: 16/08/2022  

Aprovado: 28/12/2022 

 No sul do Brasil, juntamente com a Argentina e o Uruguai, está situado o Bioma Pampa. A 

diversidade fúngica presente neste local pode ser afetada pelos meios de exploração do solo, 

que acabam, consequentemente, influenciando as demais comunidades biológicas. O objetivo 

deste estudo foi realizar a comparação da diversidade fúngica em diferentes áreas de 

utilização do solo do Bioma Pampa. Para tanto, foram realizadas coletas de solos na cidade 

de Pantano Grande, situada no Rio Grande do Sul. Três diferentes áreas de utilização do solo 

foram amostradas: área nativa, de pastagem e de silvicultura. Os fungos do solo foram 

isolados por meio da técnica da diluição decimal. A identificação ocorreu por meio das 

observações das características macro e microscópicas. Através de métodos estatísticos, 

analisou-se a diversidade dos fungos e se fez a comparação da comunidade de fungos entre 

as áreas amostradas. Foram isolados 265 indivíduos distribuídos em nove tipos taxonômicos. 

As três áreas apresentaram quatro táxons em comum (Aspergillus niger, Aspergillus sp., 

Trichoderma sp. e Fusarium sp.), enquanto as áreas utilizadas para a pastagem foram as 

únicas a apresentar exclusividade na presença de um táxon (Verticillium sp.). Com isso, pôde-

se concluir que o solo das áreas utilizadas para pastagem apresenta a maior biodiversidade 

fúngica entre as áreas estudadas, entretanto, a riqueza fúngica entre os diferentes tipos de uso 

do solo não apresentou diferenças.  
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 In southern Brazil, together with Argentina and Uruguay, is located the Pampa Biome. The 

fungal diversity present in this place can be affected by soil exploitation, which end up, 

consequently, influencing other biological communities. The objective of this study was to 

compare the fungal diversity in different land use areas in the Pampa Biome. For that, soil 

collections were carried out in the city of Pantano Grande, located in Rio Grande do Sul. 

Three different land use areas were sampled: native, pasture and forestry areas. Soil fungi 

were isolated using the decimal dilution technique. Identification occurred through 

observations of macro and microscopic characteristics. Through statistics methods, the 

diversity of fungi was analyzed and the fungal community was compared between the 

sampled areas. A total of 265 individuals distributed in nine taxonomic types were isolated. 

The three areas had four taxa in common (Aspergillus niger, Aspergillus sp., Trichoderma sp. 

and Fusarium sp.), while the areas used for pasture were the only ones to present exclusivity 

in the presence of a taxon (Verticillium sp.). With this, it was possible to conclude that the 

areas used for pasture have the highest fungal biodiversity among the studied areas; however, 

statistically, the fungal richness between the different types of land use did not present 

differences. 
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INTRODUÇÃO 
 

O Bioma Pampa está situado entre o Brasil, a Argentina e 

o Uruguai, na parte sudeste da América do Sul, sendo 

caracterizado por conter uma vegetação nativa de pastagem, 

com a incidência de arbustos e árvores (BOLDRINI et al., 

2010). Em território brasileiro, o Bioma possui uma área de 

193.836 km2 que está presente apenas no Rio Grande do Sul, 

recobrindo 68,8% do território total do estado (IBGE, 2019). 

Entretanto, devido a escassez de estudos no Bioma Pampa, há 

poucos dados sobre a biodiversidade fúngica e suas aplicações 

biotecnológicas.  

As características biológicas de um solo são decorrentes 

de alterações específicas de cada ambiente, o que acontece 

durante curtos, médios e longos períodos de tempo. Isso é 

observado através de perturbações agrícolas ou naturais, as 

quais alteram a cobertura vegetal do solo e perturbam a fauna 

e os microrganismos da região (GONGALSKY et al., 2016). 

Ademais, a falta de cobertura vegetal, em concomitância 

com a degradação do solo nesse Bioma afetam o 

desenvolvimento das comunidades macro e microbianas, isso 

porque alteram a disponibilidade de nutrientes para a 

alimentação, além de modificarem a temperatura e a umidade 

do solo. Esse processo resulta em uma seleção de espécies 

resistentes à ambientes com baixa disponibilidade de nutrientes 

e reduzem a aeração do solo, constituindo áreas arenosas que 

acabam por possuir uma biomassa microbiana reduzida 

(GRANADA et al., 2019). 

Os solos do Bioma Pampa são explorados em larga escala 

para atividades agrícolas lucrativas, o que ameaça as suas áreas 

nativas (OLIVEIRA et al., 2017). Desse modo, o 

desmatamento, o qual converte áreas nativas em áreas de 

pastagem, resulta na mudança estrutural da microbiota do 

ambiente devido a modificações da matéria-orgânica e do pH 

do solo (CHERNOV et al., 2021). As áreas nativas possuem a 

microbiota natural do Bioma, enquanto que áreas de pastagem 

tendem a possuir uma homogeneização biótica, ou seja, 

acabam por possuir menor diversidade fúngica (CERQUEIRA 

et al., 2018) e áreas com cultivo em larga escala de árvores de 

eucalipto no Bioma Pampa impactam diretamente na 

microbiota do solo, pois aumenta os estoques de carbono, além 

da biomassa e atividade microbiana (MORAIS et al., 2021). 

Estudos como o de Xue et al. (2022) mostraram que os 

diferentes usos do solo, com enfoque no reflorestamento em 

contrapartida a solos nativos, podem resultar em mudanças 

significativas dos nutrientes do solo, o que pode afetar a 

diversidade fúngica dessas regiões.  

As comunidades microbianas são consideradas excelentes 

indicadoras de mudanças ambientais, pois possuem potencial 

métrico referente à saúde do solo, ou seja, acabam servindo 

como indicador da saúde biológica do microbioma 

(WILHELM et al., 2022). Ademais, fungos extraídos do Bioma 

Pampa apresentam potenciais características bioherbicidas, o 

que contribui para a produção agrícola sem a utilização de 

herbicidas tóxicos ao meio ambiente (SOUZA et al., 2017). 

Além disso, fungos, comumente, causam deficiências no 

desenvolvimento agrícola, resultado de contaminações e 

redução na taxa de crescimento das plantas (PANG et al., 

2021). 

Frente ao exposto, o objetivo deste estudo foi realizar a 

comparação da diversidade fúngica em diferentes áreas de 

utilização do solo do Bioma Pampa presente no território sul-

rio-grandense. 

MATERIAL E MÉTODOS 
 

Local e realização da coleta 

As coletas do solo foram realizadas em Pantano Grande, 

no Rio Grande do Sul, situado no Bioma Pampa. O solo da 

região analisada é do tipo argissolo vermelho-amarelo 

distrófico úmbrico, caracterizados por serem mal drenados. 

São solos encontrados em áreas de várzea e são altamente 

saturados de bases (STRECK et al., 2008). As áreas de 

amostragem são próximas, sendo caracterizadas pelo mesmo 

tipo de solo. As coletas ocorreram em locais de diferentes usos: 

solo de pastagem, solo de área nativa e solo de áreas com 

plantação em larga escala de eucalipto (silvicultura). Em cada 

área, três pontos de coleta foram definidos (Figura 1). Com 

isso, triplicatas foram amostradas, fazendo-se o uso de um 

trado modificado. As amostras foram extraídas a uma distância 

de 10 metros entre os pontos de coleta, com profundidade de 

cerca de 5 centímetros e diâmetro de 10 cm. Após isso, as 

amostras de solos foram armazenadas em recipiente estéril, 

embaladas em sacos herméticos tipo Stomacher e 

acondicionadas em local com isolamento térmico. 

No Laboratório de Microbiologia, as amostras foram 

armazenadas a uma temperatura de 2 a 4 ºC e antes que os solos 

fossem analisados, foram pré-incubados a temperatura 

ambiente por 48 horas, com o objetivo de reestabelecer o 

equilíbrio das atividades microbianas. 
 

Tabela 1. Principais características físico-químicas do solo em 

áreas com vegetação nativa, com pastagem e com eucalipto no 

Bioma Pampa 

Variáveis Eucalipto Nativa Pastagem 

Umidade (%) 14,30 17,85 15,36 

pH 5,52 5,59 6,97 

Silte (%) 9,45 8,95 11,02 

Argila (%) 32,47 24,34 27,11 

Areia (%) 58,07 67,24 61,87 

Nitrogênio (g/Kg) 11,29 14,29 13,03 

 

Análises microbiológicas 

Para o isolamento dos fungos, foi utilizada a técnica da 

diluição decimal, pois permite quantificar e isolar os 

microrganismos em amostras em concentrações muito 

elevadas. Na primeira diluição, 10 g de solo foram 

homogeneizadas em 90 mL de água peptonada. Foram 

realizadas sucessivas diluições. Em seguida, as amostras foram 

plaqueadas (0,1 mL) em ágar batata dextrose acidificado 

(PDA- Oxoid). Assim, as placas foram incubadas a 25 ºC, 

durante cinco dias.  

Para a identificação dos fungos foi feito o reisolamento por 

meio da prática do esgotamento por estrias. Após, as placas de 

PDA foram incubadas a 25 ºC, durante 5 dias. Para o 

armazenamento, os fungos isolados foram mantidos em tubos 

de ensaio inclinados/placas de Petri contendo ágar PDA, 

mantidos a uma temperatura de 4 ºC.  

Por fim, a identificação dos fungos foi baseada nas 

características morfológicas das amostras. Observou-se a 

superfície, o diâmetro, a cor/formato dos conídios, a textura, os 

conidióforos e as células conidiogênicas (PITT; HOCKING, 

2009). 
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Figura 1. Mapa e coordenadas geográficas dos pontos de coleta das amostras de solos de diferentes usos do Bioma Pampa. 

Fonte: Adaptado de Google Earth. 

 

Análises dos dados 

Esforço amostral e diversidade de fungos 

Para a análise dos dados, foi avaliado se a amostragem de 

fungos em solos de diferentes usos (área nativa, pastagens e 

eucalipto) era suficiente para capturar a mais ampla 

diversidade taxonômica desses organismos presentes no 

Bioma Pampa. Desse modo, foram geradas curvas de rarefação 

para cada área citada acima contendo suas respectivas 

interpolação e extrapolação com valores de diversidades (q = 

0) estimados por Chao (CHAO et al., 2014). A função iNEXT 

do pacote homônimo foi empregada e os resultados plotados 

usando a função ggiNEXT (HSIEH et al., 2018). Ademais, a 

riqueza esperada de fungos foi estimada com a equação de 

Chao (CHAO et al., 2014) que pondera a quantidade de 

indivíduos observada em uma única amostragem para calcular 

a quantidade de táxons não observados.  

Além disso, a diversidade geral de fungos em cada uma 

das três áreas foi avaliada por meio do perfil de diversidade 

seguindo a ordem de diversidade da série de Hill (HILL, 1973). 

A qual compara a diversidade de fungos simultaneamente em 

cada comunidade (CHAO et al., 2014). Em outras palavras, 

mostra se uma dada comunidade fúngica presente em uma das 

três áreas (vegetação nativa, eucalipto ou pastagem) é mais ou 

menos diversa que outra ao longo do eixo - x, o qual exibe a 

escala de parâmetros da ordem de diversidade de Hill (HILL, 

1973). 

Por fim, a presença de táxons únicos e/ou seu 

compartilhamento entre as três comunidades estudadas (nativa, 

eucalipto, pastagem) foi explorada por meio do diagrama de 

Venn. Essa representação é útil pois é possível observar o grau 

de compartilhamento entre todas ou entre pares de 

comunidades dentro das intersecções geradas. Esse diagrama 

foi feito usando a função draw.triple.venn do pacote 

‘VennDiagram’ (CHEN, 2018). 

 

Comparação da comunidade de fungos entre as áreas 

amostradas 

As comunidades de fungos em áreas com vegetação 

nativa, eucalipto ou pastagem foram comparadas 

estatisticamente usando três abordagens distintas: (i) análise de 

variância com permutações, i.e. permanova, para avaliar se a 

composição da comunidade de fungos de uma área é diferente 

de outra, (ii) homogeneidade multivariada das dispersões dos 

grupos para comparar se a variância dentro de uma dada 

comunidade difere das outras e (iii) porcentagem de 

similaridade para identificar táxons de fungos contribuindo 

para discriminar as áreas estudadas. 

Dado que a permanova é sensível à dispersão dos dados, 

foi conduzida a análise de homogeneidade multivariada das 

dispersões dos grupos (das três áreas de uso do solo) a qual 

calcula a distância média dos membros de cada grupo à 

centroide do mesmo. Essa análise foi feita usando a função 

betadisper do pacote ‘vegan’. Sucintamente, enquanto a 

permanova detecta mudanças na composição de fungos entre 

cada uma das áreas (nativa, eucalipto, pastagem), variância 

estima a homogeneidade de dispersão dentro de cada grupo de 

um modo análogo ao teste de Levene para homogeneidade de 

variâncias. 

A contribuição individual média dos táxons de fungos 

ajudando a discriminar as diferentes comunidades foi calculada 

por meio da análise de porcentagem usando a matriz de dados 

padronizados na função simper do pacote ‘vegan’. Desse 

modo, os táxons mais importantes contribuíram com, pelo 

menos, 70% da diferença entre pares das áreas exibidas. A 

dissimilaridade média entre cada comunidade também foi 

representada. 

Todas as análises estatísticas foram feitas em linguagem 

de programação R (IHAKA; GENTLEMAN, 1996; R CORE 

TEAM, 2018). 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Diversidade de fungos e esforço amostral 

Em geral, foram isolados 265 indivíduos (Tabela 2) 

classificados em nove táxons: Aspergillus sp. (n = 116), 

Aspergillus niger (n = 77), Trichoderma sp. (n = 30), Fusarium 

sp. (n = 28), Penicillium sp. (n = 5), Isaria sp. (n = 4), 

Geotrichum sp. (n = 2), Scedosporium sp. (n = 2), Verticillium 

sp. (n = 1). A riqueza global observada foi de nove táxons, 

enquanto a riqueza esperada foi de 9,23 ±0,69. Portanto, pode-

se inferir que o esforço amostral, de uma forma geral, foi 

suficientemente realizado. 

A abundância geral dos fungos neste bioma é notável. 

Porém deve-se destacar os fungos que se sobressaíram em cada 

região amostrada, analisando as diversidades decorrentes dos 

diferentes tipos de uso do solo. Isso porque o fungo Aspergillus 

sp. demonstrou 51 e 54 indivíduos nas áreas nativas e de 

pastagem, respectivamente, enquanto nas áreas de plantação de 

eucalipto, apenas 11 indivíduos foram identificados, o que 

representa uma quantidade aproximadamente 5 vezes menor 

do que nas áreas nativa e de pastagem. Ademais, o fungo do 

gênero Fusarium sp. apresentou 18 indivíduos nas áreas de 

pastagem, em contrapartida áreas de plantação de eucalipto e 

vegetação nativa apresentaram apenas seis e quatro indivíduos, 

na devida ordem. 

Vale ressaltar as áreas que apresentaram fungos em 

pequena quantidade, enquanto em outras áreas nem mesmo 

fora encontrado, como a presença de um indivíduo de 

Geotrichum sp. nas áreas de vegetação nativa e de pastagem, 

ao mesmo tempo que áreas de plantação de eucalipto não 

apresentaram esse táxon.  O estudo de McGeea et al. (2019), 

que comparou a riqueza fúngica de solos de cultivo agrícola e 

de vegetação primária, demonstrou que o solo com floresta 

primária possui alto percentual do gênero Geotrichum sp. 

Outro fungo foi o Scedosporium sp., encontrado apenas no 

solo das áreas com vegetação nativa e com plantações de 

eucalipto. De acordo com Mouhajir et al. (2020), 

Scedosporium sp. é um fungo filamentoso distribuído em todo 

o mundo, em uma ampla variedade de ambientes, 

principalmente substratos ricos em nutrientes, como é o caso 

de solos agrícolas. Esse fungo está associado a áreas de 

influência antrópica e as espécies de Scedosporium são 

utilizadas como indicadores de poluição ambiental. Neste 

estudo, mesmo a área de solo com vegetação nativa encontra-

se em ambiente bastante antropizado. As áreas com vegetação 

nativa formam pequenos nichos em meio a diferentes áreas de 

cultivo agrícola na região estudada.  

Aspergillus sp. e Aspergillus niger foram os fungos mais 

predominantes nos solos do Bioma Pampa, representando 

72,83% dos indivíduos isolados. Aspergillus sp. é um grupo 

caracterizado pela produção de aflatoxina e micotoxina, 

presente em produtos agrícolas que causa danos severos 

quando ingeridos constantemente (BBOSA et al., 2013), porém 

estudos apresentaram resultados potenciais para a utilização de 

Aspergillus niger como inoculantes em culturas de café 

(ARAÚJO et al., 2020). Além disso, o gênero Trichoderma sp., 

também encontrado em grandes quantidades (11,32% dos 

indivíduos isolados) nos solos amostrados, possui ações contra 

patógenos de culturas agrícola (MOTLAGH; 

ABOLGHASEMI, 2021). Os indivíduos do gênero Fusarium 

sp., terceiro táxon mais frequente nas áreas amostradas, 

possuem a capacidade de degradar resíduos agrícolas, além de 

serem um potencial auxiliador no processo de produção de 

bioetanol (ROSA-GARZON et al., 2019). Na mesma medida, 

Penicillium sp., o qual apresentou apenas 5 indivíduos em sua 

totalidade, é o principal componente para a elaboração da 

penicilina. Na área agrícola, auxilia na obtenção de pectina-

lipase por meio da degradação de resíduos agrícolas (ATALLA 

et al., 2019). 

Mesmo representando apenas 3,4% dos fungos isolados, 

os quatro táxons menos encontrados também possuem 

características importantes. Dentre eles, Isaria sp. é um gênero 

de fungo entomopatogênico com potencial agente terapêutico 

de tireoidite autoimune, apesar de ser pouco encontrado no 

presente estudo (YANG et al., 2021). Ademais, o táxon 

Geotrichum sp., com apenas dois exemplares obtidos, 

consegue bioabsorver o chumbo, o que pode ser utilizado para 

o tratamento de água contaminada e reduzir os impactos do 

ambiente agrícola (MENG et al., 2020). Em adição, o fungo 

Scedosporium sp., pode causar inúmeras infecções fúngicas em 

locais variados vó corpo humano, como ossos e articulações 

(BOUCHARA; PAPON, 2019).  Verticillium sp., pode reduzir 

a taxa de crescimento das plantas, resultando em reduções no 

desenvolvimento das plantas utilizadas para a agricultura 

(PANG et al., 2021). 

Quando se observa as curvas de rarefação por área (Figura 

2) pode-se inferir que enquanto a riqueza de fungos em áreas 

de eucalipto e pastagem tenderam a estabilizar com a 

quantidade de fungos amostrados, o mesmo não ocorre em 

áreas de vegetação nativa (Figura 2A). Isso sugere que, caso 

seja feito um esforço amostral um pouco maior 

para coletar mais indivíduos, a riqueza poderá ter 

um aumento (Figura 2A), isso tende a ocorrer 

pois ambientes que não possuem muita 

interferência humana podem, hipoteticamente, se 

adaptar mais facilmente ao ambiente em questão 

devido a sua homogeneidade. A riqueza de 

fungos em áreas com eucalipto foi menor em 

relação às outras áreas analisadas e ela foi 

alcançada mais rapidamente (com menos 

indivíduos amostrados) do que em outras áreas 

com vegetação nativa e pastagem. Para Xue et al. 

(2022), a diminuição da abundância fúngica em 

área de solo destinada ao cultivo de eucalipto 

possivelmente ocorre devido as diferenças de pH 

e ao acúmulo de nitrato de amônio (NO3) 

decorrentes do cultivo de apenas uma espécie de 

planta, entretanto, mudanças na diversidade 

Tabela 2. Quantidade total de fungos nas amostras de solo provenientes 

dos solos do Bioma Pampa de diferentes usos: eucalipto, vegetação nativa 

e pastagem 

Fungos Eucalipto Nativa Pastagem Total 

Aspergillus niger 25 16 36 77 

Aspergillus sp. 11 51 54 116 

Trichoderma sp. 9 4 17 30 

Fusarium sp. 4 6 18 28 

Scedosporium sp. 1 1 0 2 

Isaria sp. 1 0 3 4 

Penicillium sp. 0 1 4 5 

Geotrichum sp. 0 1 1 2 

Verticillium sp. 0 0 1 1 
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fúngica, decorrentes de diferentes usos de solo, tendem a ser 

pouco significativas, porém as trocas nas condições dos 

nutrientes do solo resultam em modificações nas quantidades 

dos fungos encontrados. Neste estudo, em contrapartida, o solo 

com plantação de Eucalipto demonstrou um pH similar ao solo 

com vegetação nativa e inferior ao solo da área com pastagem, 

demonstrando não ter relação com a diminuição da abundância 

fúngica (Tabela 1).  

Na escala de diversidade de Hill, utilizada para analisar a 

biodiversidade das áreas estudadas (Figura 1B), valores mais à 

esquerda do gráfico são mais sensíveis à presença de táxons 

mais raros, enquanto valores mais à direita do gráfico são mais 

sensíveis à presença de táxons mais abundantes 

(TÓTHMÉRÉSZ, 1995). Quando uma comunidade está acima 

de todas ao longo dessa escala, isso indica que é a comunidade 

mais amplamente diversa que quaisquer outra em relação 

(TÓTHMÉRÉSZ, 1995). 

Em relação ao perfil de diversidade fúngica dos diferentes 

tipos de uso do solo do Bioma Pampa analisados, áreas de 

pastagem são mais diversas, apresentando oito táxons 

diferentes, enquanto áreas nativas apresentaram sete táxons 

isolados e as áreas com eucalipto apresentaram apenas seis 

táxons (Figura 1B). Interessantemente, áreas com vegetação 

nativa são mais ricas em táxons de fungos do que áreas com 

eucalipto. Porém, ao longo da escala de parâmetros da série de 

Hill, estas últimas passam a ser as mais diversas sugerindo que 

à medida que a quantidade de indivíduos analisados é reduzida 

para a avaliação, áreas com eucalipto tendem a apresentar 

maior diversidade em fungos que áreas com vegetação nativa 

(Figura 1B). Isso pode ser resultado do aumento nos estoques 

de carbono e nitrogênio devido ao cultivo de eucalipto em 

comparação com as áreas nativas, porém a redução das 

concentrações de nitrogênio dos cultivos de eucalipto em 

relação às áreas de pastagem (MORAIS et al., 2021) podem 

resultar nas diferenças de riqueza microbiana do solo. 

Em geral, as três áreas estudadas compartilharam quatro 

táxons de fungos (Aspergillus niger, Aspergillus sp., 

Trichoderma sp. e Fusarium sp.) conforme mostra a Tabela 2 

e o diagrama de Venn na Figura 2B. Por outro lado, somente a 

área de pastagem apresentou um único táxon exclusivo 

(Verticillium sp., Tabela 2), essa exclusividade pode ser 

decorrente de um solo mais argiloso e pesado devido a 

utilização para a pastagem o que aumenta a taxa de ocorrência 

dê-se determinado fungo (LAND et al., 2017). No presente 

estudo, os solos das áreas com cultivos (pastagem e Eucalipto) 

apresentaram porcentagem de argila ligeiramente maior que o 

solo com vegetação nativa (Tabela 1).  

A Figura 2A sugere que a riqueza de fungos em áreas com 

vegetação contendo eucalipto é alcançada mais rapidamente 

com menos indivíduos coletados, enquanto o mesmo demora 

um pouco mais para pastagem. Por outro lado, a comunidade 

de fungos em áreas com vegetação nativa pode estar sub-

representada visto que há uma tendência de aumento, com base 

no gráfico apresentado. A Figura 1B, o eixo-x exibe as 

mudanças nas medidas de diversidade sobre a série de Hill, 

enquanto o eixo-y mostra a diversidade para cada uma das 

comunidades. A Figura 2B indica que áreas com pastagem são 

mais diversas em quaisquer índices de diversidade que às com 

vegetação nativa ou com eucalipto. O eucalipto apresenta uma 

riqueza maior de fungos em relação a vegetação nativa. Porém, 

esta última cai em outras medidas de diversidade, 

especialmente quando a abundância começa a ser mais 

relevante (em direção ao lado direito no eixo-x). Utilizando-se 

a análise estatística para os outros índices de diversidade é 

possível inferir: 0 = riqueza; 1 = Shannon-Wiener; 2 = 

Simpson; inf = Berger-Parker. O diagrama interno (de Venn) 

mostra que as três comunidades compartilharam quatro táxons 

em comum, enquanto somente pastagem teve um táxon 

exclusivo. 

 

 
Figura 2. Curvas de rarefação de riqueza observada e riqueza, esperada, ou extrapolada de fungos nas áreas de diferentes usos 

do solo e Perfil de diversidade da série de Hill frente aos fungos e diferentes usos do solo. Figura 2A. Curvas de rarefação 

mostrando a riqueza observada (linhas sólidas) e riqueza esperada, ou extrapolada (linhas tracejadas), de fungos em três áreas de 

diferentes usos do solo. Figura 2B. Perfil de diversidade da série de Hill frente aos fungos e diferentes usos do solo. 
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Similaridade de fungos entre áreas com vegetação nativa, 

com pastagem e com eucalipto 

De acordo com a permanova é possível afirmar que todas 

as comunidades de fungos nas três áreas amostradas (nativa, 

eucalipto, pastagem) são estatisticamente semelhantes entre si 

(F(2,15) = 0,51, valor de p > 0,05, Tabela 2). Por outro lado, a 

análise de dispersão foi significativamente diferente (F(2,15) = 

4,65, valor de p = 0,02). 

Isso sugere que enquanto a composição fúngica é muito 

parecida entre cada uma das áreas estudadas, suas variâncias 

são distintas uma da outra particularmente entre as áreas 

contendo eucalipto contra áreas com vegetação nativa ou 

pastagem (Figura 3A-B). Portanto, essas comunidades 

parecem ser mais influenciadas pela diferença (alta variação) 

na composição de fungos dentro delas do que entre elas.  

Os táxons de fungos que melhor contribuíram para 

diferenciar cada uma das áreas foram: eucalipto vs. nativa 

(Aspergillus niger, 0.27; Aspergillus sp., 0.26; Fusarium sp., 

0.18), eucalipto vs. pastagem (Aspergillus sp., 0.22; 

Aspergillus niger, 0.22; Fusarium sp., 0.18; Trichoderma sp., 

0.17) e nativa vs. pastagem (Fusarium sp., 0.19; Aspergillus 

niger, 0.19; Trichoderma sp., 0.19; Aspergillus sp., 0.17). A 

dissimilaridade geral entre os pares de comunidades foi abaixo 

de 50%: eucalipto vs. nativa (42%), eucalipto vs. pastagem 

(43%) e nativa vs. pastagem (33%). Dessa forma é possível 

dizer que, de um modo geral, a similaridade dos fungos 

encontrados nos solos das áreas com diferentes coberturas é 

maior que 50%, sendo que apenas alguns táxons diferiram. Isso 

pode estar relacionado ao fato de o solo das três áreas 

analisadas terem a mesma composição, por serem próximos 

entre si.  

 
Figura 3. Homogeneidade multivariada da variância entre grupos de acordo com a distância para centróide de cada grupo 

analisado e composição da comunidade de fungos entre áreas com vegetação nativa, com pastagem e com eucalipto no Bioma 

Pampa onde os pontos se referem às amostras. Análise de dispersão. Figura 3A. Homogeneidade multivariada da variância entre 

grupos de acordo com a distância para centróide de cada grupo (áreas) analisado (valor p = 0,02). Boxplots: caixas indicam 1º e 

3º quartis, whiskers (bigodes) exibem o alcance máximo e mínimo da variação, linha preta central mostra a mediana (2º quartil), 

notches representam o intervalo de confiança a 95% ao redor da mediana, pontos mostram outliers. Figura 3B. Composição da 

comunidade de fungos onde os pontos se referem às amostras. Análise de dispersão. 

 

CONCLUSÃO 

 

O solo do Bioma Pampa das áreas nativas, de silvicultura 

e de pastagem possuem uma similaridade fúngica, pois 

compartilham quatro táxons entre si. O solo das áreas que são 

utilizadas para pastagem apresenta maior diversidade fúngica. 

Porém, a riqueza fúngica entre os diferentes tipos de uso do 

solo não apresenta diferença. Dessa forma, estudos são 

necessários para compreender a comunidade fúngica no Bioma 

Pampa, incluindo locais de cultivo agrícola, bem como a 

relação dessa comunidade com as características físico-

químicas do solo.  
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