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Resumo

Solos agricolas tendem a perder sua qualidade conforme o seu uso, manejo e dos cultivos, principalmente em relagéo
a comunidade de microrganismos presente no solo. Para levantar informagfes sobre a alteragdo da biodiversidade
microbiana do solo devido ao cultivo agricola objetivou-se com esta revisdo bibliogréfica utilizar o banco de dados
Scopus para verificar a literatura existente sobre o tema proposto e se ha alteracdo conforme seu manejo. A busca foi
realizada nos artigos contidos no banco de dados buscando no titulo, resumo e palavras chaves utilizando quatro
termos indexados: biodiversity, microbial, soil e agricultural. Foram encontrados 891 artigos e estes foram utilizados
para a analise bibliométrica, para a escrita deste artigo utilizou-se dois filtros: para os artigos de acesso aberto e dos
anos de 2017 a 2022, selecionando entdo 216 artigos para serem estudados nesta revisdo. Com o auxilio do programa
estatistico R versdo 4.2.0 foi realizada a analise bibliométrica com o pacote bibliometrix. Na andlise bibliométrica foi
possivel identificar que os artigos relacionados ao tema comegaram a ser publicados no ano de 1992 com poucas
publicacdes, ultrapassando a marca de 25 artigos publicados por ano apenas em 2008, passando de 75 artigos
publicados ao ano apenas em 2017 e desde entdo aumentou o interesse de publicacdo na &rea. Também foi possivel
observar que o pais que mais publica com o tema é os Estados Unidos e a palavra mais citada nos titulos dos artigos é
0 microrganismo bactéria. Esta revisdo revela que a mudanca de um sistema nativo para cultivo agricola, bem como a

espécie cultivada, a biodiversidade microbiana do solo se altera.
Palavras-chave: Andlise bibliométrica; Comunidade; Microrganismos.

Abstract

Agricultural soils tend to lose their quality according to their use, management and cultivation, especially in relation
to the community of microorganisms present in the soil. In order to gather information on the alteration of soil
microbial biodiversity due to agricultural cultivation, the objective of this bibliographic review was to use the Scopus
database to verify the existing literature on the proposed theme and if there is any change according to its
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management. The search was carried out in the articles contained in the database, searching the title, abstract and
keywords using four indexed terms: biodiversity, microbial, soil and agricultural. 891 articles were found and these
were used for bibliometric analysis, for the writing of this article two filters were used: for open access articles and for
the years 2017 to 2022, selecting 216 articles to be studied in this review. With the help of the statistical program R
version 4.2.0, the bibliometric analysis was performed with the bibliometrix package. In the bibliometric analysis, it
was possible to identify that articles related to the topic began to be published in 1992 with few publications,
surpassing the mark of 25 articles published per year only in 2008, going from 75 articles published a year only in
2017 and since then. increased publication interest in the area. It was also possible to observe that the country that
publishes the most on the subject is the United States and the word most cited in the titles of the articles is the bacteria
microorganism. This review reveals that the change from a native system to agricultural cultivation, as well as the
cultivated species, the microbial biodiversity of the soil changes.

Keywords: Bibliometric analysis; Community; Microorganisms.

Resumen

Los suelos agricolas tienden a perder su calidad segiin su uso, manejo y cultivo, especialmente en relacion a la
comunidad de microorganismos presentes en el suelo. Con el fin de recabar informacién sobre la alteracion de la
biodiversidad microbiana del suelo a causa del cultivo agricola, el objetivo de esta revision bibliografica fue utilizar la
base de datos Scopus para verificar la literatura existente sobre el tema propuesto y si existe algin cambio segin su
manejo. La basqueda se realiz6 en los articulos contenidos en la base de datos, buscando el titulo, resumen y palabras
clave utilizando cuatro términos indexados: biodiversidad, microbiano, suelo y agricola. Se encontraron 891 articulos
y estos se utilizaron para el andlisis bibliométrico, para la redaccién de este articulo se utilizaron dos filtros: para
articulos de acceso abierto y para los afios 2017 a 2022, selecciondndose 216 articulos para ser estudiados en esta
revision. Con ayuda del programa estadistico R version 4.2.0 se realizo el andlisis bibliométrico con el paquete
bibliometrix. En el analisis bibliométrico se pudo identificar que los articulos relacionados con el tema comenzaron a
publicarse en 1992 con pocas publicaciones, superando la marca de 25 articulos publicados por afio solo en 2008,
pasando de 75 articulos publicados por afio solo en 2017 y desde entonces, aument6 el interés de publicacién en el
&rea. También se pudo observar que el pais que mas publica sobre el tema es Estados Unidos y la palabra mas citada
en los titulos de los articulos es bacteria microorganismo. Esta revision revela que el cambio de un sistema nativo a un
cultivo agricola, asi como las especies cultivadas, cambia la biodiversidad microbiana del suelo.

Palabras clave: Analisis bibliométrico; Comunidad; Microorganismos.

1. Introducéo

A degradacéo do solo, vem sendo intensificado com o seu uso inadequado, através préticas agricolas intensivas, como
a monocultura, uso de fertilizantes inorgénicos, sem manejo planejado, ocasionando diminui¢do da matéria orgénica, afetando
a saude do solo e consequentemente a sustentabilidade e seguranca alimentar do planeta (Anggraini et. al., 2020),

O crescente avango tecnoldgico, e a visdo de que o meio ambiente é fonte inesgotavel de recursos, aliados ao
capitalismo e ao impacto da atividade humana no planeta tem sido muito grande que esta afetando os ciclos da agua, do clima e
a biodiversidade do solo. (Testa et al.; 2020).

Os solos agricolas degradados em virtude desse mau uso da terra, perdem a sua diversidade de microrganismos e
plantas que compBem suas caracteristicas quimicas, fisicas e bioldgicas, e ocasionam baixa diversidade bioldgica e o
empobrecimento da vida do solo (Woliyska et. al., 2017).

Em estudo realizado pela Universidade de Copenhague em (2012), os cientistas alertaram que a perda da
biodiversidade é causada pela degradacdo do meio ambiente, ocasionando mudancas climaticas, como erosdes e desertificacéo,
emissao de poluentes na agua e no ar, tudo reflexo da acdo humana no ambiente. (Testa et al.; 2020).

A preservacdo da microbiologia do solo, € muito importante, dentro do sistema produtivo de &reas agricolas. A
microbiota desses solos tem grande importancia, pois atua, na ciclagem de nutrientes, na sustentagdo do ecossistema, na cadeia
alimentar, ligada a um conjunto de fatores abi6ticos e bioticos influenciando diretamente na ecologia, na atividade e na
dindmica populacional de microrganismos no solo. (Cardoso & Andreote, 2016).

O solo deve ter vida, e essa vida é estabelecida pela abundancia de microrganismos que mantem 0s ecossistemas e

dependem do fornecimento de matéria orgénica de forma constante e diversificada, fomentando o desenvolvimento de variadas
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formas de vida no solo, mantendo ou melhorando a qualidade do solo em sistemas de cultivo agricola, sendo considerado de
extrema importancia para garantir a produtividade e a qualidade dos solos agricultaveis, (Lal, 2004).

Os microrganismos do solo desempenham um papel fundamental em varios ciclos biogeoquimicos, sendo
responsaveis por impulsionar a ciclagem de carbono e outros nutrientes tendo acéo direta na produtividade das plantas
(Changey et. at., 2022).

A matéria organica tem efeito direto e indireto sobre as propriedades do solo, exercendo grande influéncia sobre a
capacidade produtiva dos solos agricultaveis, porém sendo dificil quantificar o carbono organico presente relacionado a
estabilidade e produtividade dos sistemas agricolas (LAL, 2004).

O grande desafio para a agricultura ser sustentavel, é buscar a conscientizacdo da acdo humana, para implantar
praticas agricolas em areas produtivas sem causar maiores danos a satde do solo, que é a base para a producdo de alimentos e
para todos 0s servigos ambientais que o solo presta ao planeta, e ao ser humano.

Dado ao surgimento de novas ferramentas, as quais tem propulsionado pesquisas no Brasil e em outros paises, e para
levantar informac®es sobre a alteracéo da biodiversidade microbiana do solo, devido ao cultivo agricola, objetivou-se com esta
revisdo bibliogréafica utilizar o banco de dados Scopus para avaliar se ha alteragdo na diversidade dos microrganismos do solo

com 0 uso para o cultivo agricola.

2. Metodologia

Revisdo bibliografica de carater narrativo, de acordo com Correia e Mesquita (2014). Utilizou-se a bibliometria com o
objetivo de analisar e gerar informagdes sobre a temética estudada neste artigo em determinado espaco de tempo, para isso foi
escolhido o banco de dados da Scopus para o levantamento dos artigos e os termos indexados de busca escolhidos foram
biodiversity, microbial, soil e agricultural, realizando a busca no titulo, resumo e palavras chaves dos artigos. Foram
encontrados 891 artigos e com o auxilio do programa estatistico R versdo 4.2.0 foi realizado a analise bibliométrica utilizando
0 pacote bibliometrix para gerar os graficos e figuras abordados neste estudo.

Para analisar a evolucdo da importancia do tema proposto foi utilizado todo o banco de dados para realizar uma
analise temporal da quantidade de artigos publicados por ano, também foi analisado quais 0s paises que mais se publica com
este tema e a cooperagdo de publicacdo entre os paises. Outro item analisado foi o termo mais utilizado no titulo dos artigos
publicados.

Para a escrita do presente artigo foi utilizado dois filtros no banco de dados: para artigos que fossem de acesso aberto
e no periodo de 2017 a 2022, restando assim 216 artigos e estes foram selecionados para a presente revisao.

Ao analisar os artigos, alguns foram descartados por ndo estarem de acordo com a tematica proposta, dentre os artigos
gue se enquadravam na tematica foi gerada uma tabela para analisar quais foram as culturas agricolas utilizadas nos

experimentos de avaliagcdo da microbiota do solo e entdo selecionados estes artigos para a escrita do presente artigo.

3. Resultados e Discussao

3.1 Analise Bibliométrica

Por meio da andlise realizada foi possivel perceber que o estudo sobre a diversidade microbiana do solo teve seu
inicio com publicacfes a partir do ano de 1992, com uma baixa produc¢do (Figura 1). Com o passar dos anos houve acréscimo
nas pesquisas, ultrapassando a marca dos 25 artigos publicados por ano em 2008, quase uma década depois ultrapassou a

marca de 50 artigos publicados por ano e agora em 2022 esta quase chegando a marca de 100 artigos publicados por ano.
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Figura 1 - Grafico sobre a representagdo das publicagGes de artigos anualmente sobre a comunidade microbiana no solo

agricola gerado através da analise bibliométrica.

100-

73

Articles

25-

1092 1004 1006 1908 2000 2002 2004 2006 2008 20010 2012 2014 2016 2018 2020 2023
Year

Fonte: Autores.

E nitido a evolucdo das publicacdes durante os anos sobre a diversidade microbiana do solo e isso ocorreu devido a
descoberta da importancia destes microrganismos para que se tenha solos equilibrados e saudaveis, que gerem boa producéo.
Com o passar dos anos os pesquisadores foram descobrindo que algumas espécies de microrganismos sdo essenciais para a
disponibilizacdo de nutrientes para as culturas e com isso 0 conhecimento de quais géneros ou espécies exercem quais fungdes
no solo e se estes estdo presente em determinadas regides passou a ter grande importancia para os pesquisadores e agricultores.

Alguns paises se destacam em publicar sobre o tema, os Estados Unidos é o Pais que mais publica artigos
relacionados ao tema trabalhado neste estudo e o Brasil ocupa a décima terceira posicao (Figura 2a). Outro fator observado na

andlise € que ha uma rede de colaboragdo entre 0s paises na publicacdo sobre o tema (Figura 2b).

Figura 2 - Mapa da producdo cientifica no mundo gerado através da andlise bibliométrica (a) e colaboragdo entre os paises nas
publicagdes (b).
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Ao analisar a figura acima é possivel verificar que os principais paises produtores de graos no mundo entdo entre 0s
que pesquisam sobre o tema, também é possivel verificar que estdo presente nesta lista paises que ndo possuem a agricultura
como fonte principal da sua economia, mas que realizam estudos nesta area devido a preocupacdo com a degradacéo ambiental
dos solos devido ao desmatamento e a poluicéo.

Ao analisar a nuvem de palavras encontradas no titulo dos artigos foi possivel verificar que dentre os microrganismos
mais citados se encontram as bactérias (Figura 3), pois a maioria dos autores deram énfase as bactérias quando analisaram a
comunidade microbiana do solo e em segunda importancia fungos. Pouco se trabalhou com os outros microrganismos como

virus, archae, protozodrios, nematoides, etc.

Figura 3 - Nuvem de palavras contidas no titulo dos artigos obtida através da andlise bibliométrica.
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Ao ler os artigos selecionados foi verificado que a maioria realizou o estudo somente com a comunidade de bactéria
presente no solo, quando muito trabalharam com fungos. Este fato esta relacionado com o banco de dados de DNa’s dos
laboratérios de pesquisa, dentre 0s microrganismos bactéria e fungo sdo os que possuem o maior nimero de sequenciamento,
deixando assim os outros grupos de microrganismos em desvantagem nas pesquisas, pois o sistema de analise é mais

trabalhoso e demorado quando comparados com andlises do DNA encontrado nas amostras.

3.2 Comunidade microbiana em solos agricolas

A saude do solo se tornou uma das principais preocupacgdes globais quando se pensa em sustentabilidade e seguranga
alimentar, a degradacdo dos solos agricolas tem sido considerada tdo graves quanto a perda da biodiversidade e a crise
climética (Gillingham et. al., 2022).

Os solos séo heterogéneos e por isso, contém grande diversidade de microrganismos e plantas, que compdem suas
caracteristicas quimicas, fisicas e biologicas, porém solos agricolas em sua grande maioria sdo, biologicamente pobres devido a
monocultura e 0 manejo empregado. A qualidade do solo era relacionada diretamente a sua producéo, através de estudos na
area houve mudangas nesta concepcéo, onde a qualidade do solo tem sido relacionada a capacidade que o solo tem de manter
caracteristicas bioldgicas e ambientais e promover a salde de plantas e animais dentro dos ecossistemas (Woliyska et. al.,

2017).
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Os organismos vivos presentes no solo, desempenham um papel importante nos ecossistemas e as mudancas
climaticas e as ameagas antropogénicas ao solo, como exemplo pode-se citar a monocultura intensiva podem afetar as fungdes
do solo (Kim, et.al., 2022). A comunidade microbiana na rizosfera das plantas cultivadas e no préprio solo, sao afetados
significativamente por diferentes fatores bi6ticos e abi6ticos, interferindo nas condigdes de crescimento da planta e alterando a
biodiversidade do sistema solo-planta (Khan, et al., 2022).

Os microbiomas vegetais sdo diretamente afetados pela variacdo do ambiente, do tipo de solo, entre espécies de
plantas, diferenca de genotipos e entre compartimentos ou tecidos vegetais (Costa et. al., 2022). As espécies de plantas
cultivadas no solo influenciam na microbiota devido aos exsudatos radiculares que sdo especificos de cada espécie, o tipo
funcional da planta e suas caracteristicas como produtividade, fisiologia e arquitetura radicular (Cappelli, et.al., 2022).

As raizes sdo as partes das plantas que estdo em contato direto com o solo, sdo responsaveis pela fixagéo da planta no
solo e também absorcdo de &gua e nutriente que pode ser facilitada pela microbioma associado (Costa et. al., 2022).

Diante desse fato realizou-se o levantamento nos artigos selecionados no banco de dados para saber em quais culturas
foram realizados os estudos sobre alteracdo da microbiota solo. Observou-se que dentre as culturas de interesse comercial, das

principais commodities, ha poucos estudos relacionados a comunidade de microrganismos de solo (Tabela 1).

Tabela 1 - Quantidade de artigos publicados sobre o estudo da microbiota de solos agricolas e as culturas implantadas durante

a pesquisa.

Cultura Culturas avaliadas

Vinhedo
Cana de agUcar
Pastagem
Milho
Azevem
Floresta
Trigo
Pimenta
Switchgrass
Feijéo caupi
Hortaligas
Amendoas
Batata
Dendezeiro
Alho

Soja

Trevo

Palha de arroz
Amendoim
Arroz

feijéo
Seringueiras
Paisagem Agricola

PR WONNRPRPORPWAORRPNRPRPRWONEL 0RO

Fonte: Autores.

As plantas influenciam os microrganismos do solo, principalmente na rizosfera, fina camada de solo diretamente
impactada pelas raizes das plantas que podem secretar entre 20 a 40% de seus fotossintatos na rizosfera (Navarro-Noya et. al.,
2022), estimulando a atividade microbiana (Costa et. al., 2022).

A rizosfera contém aglcares, aminoacidos, acidos organicos, mucilagem e células mortas das raizes que servem de
alimento para a comunidade microbiana ali presente e dependendo da espécie de planta cultivada a disponibilidades deste

alimento difere e com isso influencia positivamente ou negativamente os microrganismos ali presentes (Cappelli, et.al., 2022).
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Associagdes intimas sdo desenvolvidas entre as plantas e a comunidade microbiana do solo por meio dos processos de
selecdo, deriva, especiacdo e dispersdo. Essas associa¢fes hospedeiro-microrganismo influenciam o desenvolvimento e
rendimento das plantas hospedeiras melhorando a absorcdo de nutrientes, mitigando doencgas e estresse abidtico e regulando
seu crescimento e desenvolvimento (Costa et. al., 2022).

A diversidade de plantas e dos mecanismos de aportes de biomassa ao solo, como a producdo de biomassa, 0s
processos de suporte a ciclagem de nutrientes, 0 armazenamento de carbono no solo, auxiliam na manutencéo dos sistemas de
cultivos agricolas tornando os agroecossistemas sustentaveis (Cappelli, et.al., 2022).

O sistema de consorcio de plantas, quando se utiliza o plantio de mais de uma planta no mesmo periodo no solo, pode
aumentar o potencial de rendimento da cultura comercial implantada de modo a melhorar a qualidade do solo, e com isso,
reduz a utilizagdo de produtos quimicos, inibindo doencas de solo, melhorando a eficiéncia dos nutrientes do solo e a fungéo
radicular da planta e também promover a biofuncionalidade dos microrganismos do solo (Wolinska et. al., 2022).

Os microrganismos do solo desempenham um papel fundamental em vérios ciclos biogeoquimicos, sendo
responsaveis por impulsionar a ciclagem de carbono e outros nutrientes tendo acdo direta na produtividade das plantas
(Changey et. at., 2022).

Vérios processos ocorrem abaixo do solo, envolvidos na parti¢do de recursos, decomposigdo, diluicdo de patégenos,
selegdo de espécies mutualisticas, entre outros, sendo fundamentais para o desenvolvimento das praticas agricolas (Cappelli, et.
al., 2022).

Em um agroecossistema as praticas agricolas e a cultura cultivada definem a comunidade microbiana presente no solo
e as interagdes mutualistica entre estes microrganismos do solo na rizosfera s&o cruciais na produtividade do sistema (Navarro-
Noya et. al., 2022).

A mineralizagdo da matéria organica do solo afeta a abundancia de micro-organismos benéficos do solo e
consequentemente a satde do solo (Anggrainy et. al., 2020), os microrganismos benéficos presentes no solo podem melhorar a
aquisicdo de nutrientes da planta, aumentar sua defesa e captura de nutrientes, tornar as plantas mais tolerantes ao estresse e
consequentemente melhorar sua produtividade (Cappelli, et.al., 2022).

Outro ponto importante é o uso de microrganismos benéficos na agricultura, esta pratica tem reduzido custos
ambientais e socioeconémicos (Cappelli, et.al., 2022). Alguns microrganismos do solo desempenham papeis essenciais nos
agroecossistemas realizando a transformagdo de materiais, participando do fluxo de energia e ciclagem de nutrientes (Wang et.
al., 2022).

Kim et.al., (2022) avaliaram a comunidade microbiana de dois tipos de solo, solo sob floresta e solo cultivado com
arroz. SO apareceram no solo cultivado com arroz, espécies como: Bacillus cucumis, Hydrogenispora ethanolica, Luteitalea
pratensis, Micromonospora oryzae, Nitrospira moscoviensis, Nocardioides mesophilus, Paeniglutamicibacter cryotolerans,
Sphaerobacter thermophilus, Tepidimonas taiwanensis e Terrabacter carboxydivorans, essas espécies sdo responsaveis,
principalmente efeitos benéficos, como producdo de etanol e hidrogénio, decomposicdo de uréia, oxidacdo de monoxido de
carbono, etc. Outras espécies foram especificas do solo sob floresta Actinomadura rifamycini, Azospirillum agricola, Gelria
glutamica, Methylobacillus flagellatus, Terriglobus saanensis e Thermanaerovibrio velox, estas espécies estdo associadas ao
ciclo do nitrogénio ou a contaminagdo das aguas subterraneas e a Gaiella oculta foi a espécie dominante em solo agricola e
florestal.

Gobbi et. al., (2022) analisaram o solo de 200 vinhedos em quatro continentes e conseguiram relacionar os vinhedos e
biodiversidade microbiana, solos com cultivo de videiras tende a ter a comunidade microbiana de bactérias composta por
microrganismos dos filos Proteobacteria, Actinobacteria e Acidobacteria, a comunidade de procariotos é dominada pelo filo

Archaea e género Nitrososphaera e a comunidade flngica é dominada pelos géneros Solicoccozyma, Mortierella e Alternaria.
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Kanh et. al., (2022) analisaram solo cultivado com cana de agucar e identificaram 10 filos com maior abundancia nas
amostras proteobacteria, actinobacteria, acidobacteria, chloroflexi, bacteriodetes e firmicutes, avaliaram a influéncia de duas
cultivares diferentes e perceberam que conforme a variedade a diversidade de bactérias era diferente, demonstrando que a
cultivar implantada na area interfere na abundancia e na diversidade da microbiota.

Duff et. al., (2022) avaliaram a comunidade microbiana do solo em diferentes fontes de adubo nitrogenado e com
inibidores de urease (NBPT) e de nitrificacdo (DCD) e constataram que a adi¢do de nutrientes e inibidores afetou a diversidade
da microbiota. A adicdo do fertilizante CAN aumentou a abundancia dos microrganismos dos géneros Chryososporium,
Mycena, Vishniacozyma, Cotylidia, Claroideoglomus e Glomus, este fertilizante teve efeito negativo na abundéancia dos
géneros Metarhizium. Quando utilizado a ureia como fertilizante, os géneros Holtermannia e Tylospora apresentaram
acréscimo na abundancia e os géneros Lachnum, Neoascochyta, Gibberella e Clonostaquio apresentaram decréscimo na
abundancia.

Navarro-Noya et. al., (2022) estudaram o cultivo do milho em 2 formas de manejo: a conservacioista e a convencional
e identificaram que o milho em sistema conservacionista enriqueceu a rizosfera com bactérias copiotroficas de crescimento
rapido como Rhizobiales, Sphingomonadales, Xantomonadales e Burholderiales enquanto que o milho em agricultura
convencional teve enriquecimento de outros géneros de bactérias copiotrdéficas como por exemplo Halomonas e Bacillus.

Wolifiska et. al., (2022) avaliaram o plantio de milho em monocultura e 0 milho consorciado e observaram que as
proteobacterias foram as mais abundantes no estudo, diferindo sua abundancia na época do ano em que o solo foi coletado e o
sistema de cultivo utilizado. Ao todo foram identificados 313 géneros de bactérias onde 59 géneros foram encontrados somente
no sistema de plantio de milho consorciado e 67 géneros somente no sistema de milho em monocultura. No cultivo de milho
consorciado na primavera os géneros de bactéria que predominaram foram Gaiella, Rhodanobacter, Arenimonas,
Gemmatimonas, Mucilaginibacter e Bryobacter e para o cultivo de milho em monocultura Gaiella, Gemmatomonas, RB41 e
Bryobacter. No verdo houve a predominancia de géneros diferentes no milho em consércio Sphingomonas, RB41, Arenimonas,
Gemmatimonas, Massilia, Bryobacter, Candidatus Solibacter, Rhodanobacter e Candidatus Koribacter e no milho em
monocultura Sphingomonas, RB41, Arenimonas, Flavobacterium, Gemmatimonas e Rhodanobacter. No outono, os géneros de
bactéria predominaram no cultivo de milho em consércio foram RB41, Sphingomonas, Massilia, MND1, Gemmatimonas,
Bryobacter, Candidatus Solibacter, Rhodanobacter e Mucilaginibacter, enquanto no sistema de milho de monocultivo
Sphingomonas, RB41, Arenimonas, Rhodanobacter, Gemmatimonas, Candidatus Solibacter, Pseudolabrys e
Mucilaginibacter.

Cornell et. al., (2022) avaliaram durante um ano quatro tipos de uso do solo pradaria, pastagem, trigo e canola e
constataram que a riqueza bacteriana foi menor no verdo e no outono, porém nenhum uso do solo teve uma comunidade mais
diversificada ou rica ao longo do periodo de amostragem. Alguns tdxons foram encontrados com maior abundancia nos
diferentes tipos de uso do solo Actinobacteria (20,16% a 24,67%), Proteobacteria (21,20% a 24,36%), Firmicutes (9,68% a
18,03%), Acidobacteria (9,20% a 13,53%) e Chloroflexi (4,23 a 9,90%) representando mais de 75% da abundancia relativa de
cada sistema e outros filos com menor abundancia como Bacteroidetes, Gemmatimonadetes, Planctomycetes e
Verrucomicrobia.

Zhao et. al., (2022) ao avaliarem a comunidade bacteriana em plantio de amendoim solteiro e amendoim consorciado
com lichia puderam observar que no plantio em consércio houve maior abundancia absoluta da comunidade bacteriana, onde
encontraram 12 grupos de filos com a abundancia média da comunidade bacteriana do solo maior que 1% em ambos os
cultivos como Acidobacteria, Proteobacteria, Chloroflexi e Actinobacteria e seis filos com diferenca significativa em
abundancia absoluta entre os dois tipos de cultivo, Proteobacteria, Acidobacteria, Actinobacteria, Chloroflex, Bacterioidetes e

Planctomycetes apresentaram maior abundancia no plantio de amendoim em consércio com lichia
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Costa et. al., (2022) ao avaliarem seis gendtipos de Switchgrass (Panicum virgatum) em quatro tipos diferentes de
solo puderam observar que nao houve diferenca significativa na comunidade microbiana entre os genotipos, mas sim nos tipos
de solo utilizados no experimento. Avaliaram raizes flngicas e bactérias e houve diferenga significativa somente nos fungos,
também observaram que vasos com solo e sem a Switchgrass apresentaram maior diversidade de microrganismos,
demonstrando que a cultura também seleciona microrganismos durante seu cultivo.

Mao e Jiang (2021) avaliaram o cultivo durante 1, 5 e 9 anos de cultivo consecutivos de pimenta e observaram que
conforme se aumentavam os anos microrganismos causadores de doenca como Fusarium e Gibberella, outros microrganismos
também aumentaram com o tempo como Trichoderma e Chaetomium, porém outros microrganismos como Actinobactérias
diminuiram com o0s anos de cultivo.

Lopes et. al., (2021) ao avaliarem a comunidade bacteriana em trés ecorregiGes observaram 41 filos, sendo o mais
abundante pertencente a Actinobacteria (33% do total de sequéncias), seguido por Proteobacteria (25%), Acidobacteria
(9,5%), Firmicutes (8%), Chloroflexi (6,5%) , Planctomycetes (4,5%), Verrucomicrobia (3,5%), Bacteroidetes (2,2%),
Gemmatimonadetes (1,7%) e Cyanobacteria (1,4%), que juntos representavam > 96% da comunidade bacteriana, porém cada
ecorregido apresentou uma dominancia diferente de filo.

Yang et. al.,, (2021) estudaram a comunidade microbiana em solos de cultivo de hortalica orgéanica, hortalica
convencional e pastagem e observaram que o sistema de cultivo exerceu efeito significativo sobre a abundancia de nematoides,
sendo a pastagem a que apresentou maior abundancia, seguida pelo cultivo de hortalica orgénico e convencional. O cultivo de
hortalicas reduziu a abundancia de nematoides predadores em relacdo a pastagem, a produgdo convencional de hortalicas
reduziu a abundancia de herbivoros, bacterivoros e fungivoros em comparacdo com pastagens e produgdo organica de
hortalicas. A abundancia de onivoros foi maior em campos manejados organicamente em compara¢do com campos manejados
convencionalmente.

Fenster, et al., (2021) compararam pomares de améndoa regenerativos e convencionais estabelecidos e bem-
sucedidos. Os solos em pomares regenerativos continham maior biomassa microbiana total, biomassa bacteriana total,
biomassa Gram (+) e biomassa de Actinobactéria.

Iman et. al., (2021) ao avaliarem a produgdo de batata em trés locais diferentes e diferentes épocas de amostragem
durante o cultivo e puderam constatar que a localizacdo geografica e tempo de amostragem determinam a abundéncia da
comunidade microbiana de cultivares de batata. Os principais géneros de bactérias encontrados foram Arthrobacter,
Pseudomonas, Sphingomonas, Streptomyces e Rhizobium e principais géneros de fungos Cryptococcus, Mortierella e
Alternaria.

Susanti et. al., (2021) avaliaram a serapilheira de floresta nativa, plantacbes de dendezeiro e seringueiras Das 54
espécies identificadas, Folsomides centralis, Isotomiella spp. e Pseudosinella sp.1 foram as mais abundantes, onde sotomiella
spp. e Pseudosinella sp.1 foram as espécies dominantes na floresta tropical, Ascocyrtus cinctus foi dominante nos seringais e
Rambutsinella cf. scopae foi dominante nas plantacdes de dendezeiros.

Vargas Hoyos et. al., (2021) ao avaliarem a comunidade bacteriana de trigo isolaram a cepa 3AS4, que foi
identificada como pertencente ao género Streptomyces e apresentou capacidade de mobilizacdo de fésforo, mineralizando
aproximadamente 410 pg ml? de fitato, 300 ug mI™* de fosfato de calcio e 200 pug ml*de fosfato de rocha. Esta cepa foi testada
no cultivo da soja e demonstrou que tem eficiéncia na promocéo de crescimento e producdo da soja.

A mudanca no uso da terra pode afetar fortemente a vegetacdo, as propriedades fisico-quimicas do solo e as
comunidades bacterianas do solo, esta comunidade é essencial para alguns ciclos biogeoquimicos dos ecossistemas terrestres,
pois devolvem nutrientes e matéria organica ao solo, realizando atividades metab6licas fundamentais para os processos de

decomposicdo. Outros fatores importantes sdo a abundancia, a composicéao e a atividade da comunidade bacteriana pois podem
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ser fundamentais na melhoria das propriedades do solo e aumentar o estabelecimento das plantas apés a mudanca no uso da
terra. Conhecer essa relacdo entra as bactérias presentes no solo e a cultura implantada no solo durante a conversao de terras
nativas em agricolas é essencial para aumentar o sucesso e a relagao custo-beneficio da produgdo ou na conversao de terras

agricolas em terras nativas no sucesso da revegetacdo (Waymouth et. al., 2021).

4. Consideracdes Finais

Dentre as principais commodities a cultura do milho foi a de maior interesse em publicacdes seguida pela pastagem, a
falta de conhecimento sobre a comunidade microbiana de solos agricolas é evidente e a biodiversidade desses solos devem ser
estudadas nas principais culturas comerciais para que se possa aproveitar os beneficios proporcionados pelos microrganismos
presentes nos solos agricolas.

Bactéria foi o grupo com maior estudo nos artigos publicados quanto & comunidade de microrganismos dos solos
agricolas, fato que chama a atencéo pois os fungos micorrizicos sdo responsaveis por fungdes ecossistémicas essenciais como a
disponibilizacdo dos nutrientes presentes nos solos para as plantas em uma propor¢do maior que bactérias. Demonstrando a
necessidade de estudos sobre essa comunidade de microrganismos.

Culturas agricolas quando cultivadas em consorcio com outras culturas ou em rotagdo proporcionam maior
diversidade e abundancia de microrganismos no solo, enriquecendo assim seu ecossistema através da diversidade de espécies
vegetais presentes na ocupagdo do solo. Quanto maior a intervencdo do homem no manejo do solo menor sua diversidade
devido a perturbacéo ocorrida no ambiente, deixando o solo pobre em diversidade de microrganismos que sdo essenciais nos
processos ecossistémicos.

Sugere-se novas pesquisas sobre a comunidade microbiana do solo para que se tenha uma maior compreensdo sobre a
interacdo destes microrganismos com o solo e com as culturas implantadas, principalmente em relacdo ao tempo de cultivo na

area estudada.
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