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RESUMO 

 

É crescente a perda da capacidade produtiva de solos utilizados para fins agrícolas e pecuária 

em todo o mundo, principalmente em virtude da superexploração e/ou adoção de práticas 

inadequadas de manejo. A compactação do solo, salinização, erosão e reduzido crescimento de 

biomassa vegetal são consequências de um solo em processo de desertificação. No entanto, o 

impacto na comunidade fúngica do solo ainda é pouco compreendido. Diversas técnicas de 

recuperação são desenvolvidas com o objetivo de atenuar ou reverter a degradação do solo. 

Portanto, foi testada a hipótese que a desertificação altera a diversidade, composição de grupos 

fúngicos e atividade enzimática do solo e que técnicas de recuperação ambiental (exclusão do 

pastoreio, plantio de cobertura e reflorestamento) recuperam e aumentam a diversidade fúngica 

do solo em áreas degradadas do semiárido brasileiro. Amostras de solo foram coletadas (0-10 

cm) em quatro núcleos de desertificação no nordeste brasileiro divididos em 3 cenários: i) área 

com vegetação nativa da Caatinga, ii) áreas afetadas pela desertificação, iii) áreas em 

recuperação. As amostras de solo foram submetidas a análises físicas (estabilidade de 

agregados), químicas (teor de C, N, pH, salinidade) e biológicas (carbono orgânico total, 

carbono microbiano, atividade e estequiometria enzimática, teor de glomalina e diversidade 

fúngica por meio do sequenciamento do DNA (região ITS)). As análises de sequenciamento de 

amplicons foram realizadas no software QIIME2. Análises uni e multivariadas foram utilizadas 

para interrelacionar os dados no R Studio. As enzimas extracelulares foram sensíveis ao 

processo de degradação e recuperação em todos os núcleos. No geral, o processo de degradação 

não promoveu mudanças significativas na alfa-diversidade, mas promoveu alterações na β-

diversidade em todos os núcleos. Os gêneros Aspergillus e Penicillium apresentaram maior 

abundância relativa em áreas de mata nativa e de recuperação ambiental, enquanto Curvularia 

foi mais abundante em áreas degradadas. Tanto a degradação como a recuperação do solo 

parecem favorecer o surgimento de grupos especialistas nos diferentes cenários. Atividade 

enzimática, carbono microbiano e teor de glomalina, C e N apresentaram maior correlação 

positiva com a comunidade fúngica. A análise de coocorrência demonstrou que tanto a 

degradação do solo como a recuperação ambiental promovem mudanças dos grupos fúngicos 

dominantes, que se conectam e formam novas redes de interações complexas. A degradação do 

solo altera a funcionalidade das comunidades fúngicas, marcada pelo aumento de fitopatógenos 

e redução de grupos saprófitas. 

 

Palavras-Chave: Degradação, Microbioma, Enzimas, Semiárido, Saúde do Solo.  



 
 

ABSTRACT 

 

The loss of productive capacity in soils used for agricultural and livestock purposes has 

increased worldwide, mainly due to overexploitation and the adoption of inadequate 

management practices. Soil compaction, salinization, erosion, and reduced plant biomass 

growth are common consequences of soils undergoing desertification. However, the impacts of 

this process on soil fungal communities are still poorly understood. Several restoration 

techniques have been developed to mitigate or reverse soil degradation. Therefore, the 

hypothesis tested was that desertification alters soil fungal diversity, the composition of fungal 

groups, and soil enzymatic activity, and that environmental restoration techniques—such as 

grazing exclusion, cover crop planting, and reforestation—can restore and increase soil fungal 

diversity in degraded areas of the Brazilian semiarid region. Soil samples (0–10 cm) were 

collected from four desertification nuclei in northeastern Brazil and classified into three 

scenarios: (i) areas with native Caatinga vegetation, (ii) areas affected by desertification, and 

(iii) areas under environmental restoration. Soil samples were subjected to physical (aggregate 

stability), chemical (C and N content, pH, and salinity), and biological analyses (total organic 

carbon, microbial carbon, enzymatic activity and stoichiometry, glomalin content, and fungal 

diversity through DNA sequencing of the ITS region). Amplicon sequencing analyses were 

performed using QIIME 2, and uni- and multivariate analyses were conducted in RStudio to 

integrate the datasets. Extracellular enzymes were sensitive to degradation and restoration 

processes across all nuclei. Overall, the degradation process did not promote significant changes 

in alpha diversity but caused shifts in beta diversity in all nuclei. The fungal genera Aspergillus 

and Penicillium showed higher relative abundance in native vegetation and restoration areas, 

whereas Curvularia was more abundant in degraded areas. Both soil degradation and restoration 

appear to favor the emergence of specialist groups under different environmental scenarios. 

Enzymatic activity, microbial carbon, glomalin content, and soil C and N levels showed strong 

positive correlations with the fungal community structure. Co-occurrence network analysis 

demonstrated that both soil degradation and environmental restoration promote shifts in 

dominant fungal groups, which establish new and complex interaction networks. Overall, soil 

degradation alters the functional structure of fungal communities, characterized by an increase 

in phytopathogenic groups and a reduction in saprotrophic groups. 

 

 

Keywords: Degradation, Microbiome, Enzymes, Semiarid, Soil Health. 
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1. INTRODUÇÃO 

O semiárido brasileiro tem como principais características climáticas as altas taxas 

de evapotranspiração, elevadas médias de temperatura e a grande irregularidade de chuvas, com 

variações nas precipitações que comumente se concentram em um curto período do ano (de 3 a 

5 meses), enquanto a estação seca pode se prolongar por até 9 meses (CGEE, 2016). Nessa 

região predomina a Caatinga, bioma exclusivamente brasileiro que se estende por oito estados 

da região Nordeste e norte de Minas Gerais, abrigando cerca de 32 milhões de habitantes 

(Brasil, 2024). Como consequência da interferência humana, esse bioma já perdeu mais de 42% 

de vegetação nativa (Brasil, 2024). 

Diversas práticas de manejo agropecuário contribuem para o processo de 

fragilização e degradação de terras no bioma Caatinga, como o uso intensivo de máquinas e 

implementos para preparo de área e colheita da produção, manejo de irrigação e a adoção de 

produtos químicos (Campos et al., 2015). Outra prática comum no Nordeste brasileiro e que 

representa uma das principais causas de degradação e desertificação em todo o mundo é o 

sobrepastejo (Araujo Filho, 2013). O sobrepastejo traz consequências negativas para as 

propriedades do solo, contribui para a redução da capacidade produtiva e pode ser observada 

pela redução da biomassa vegetal e dominância de espécies daninhas (Yang e Sun, 2021).  

Uma atenção maior é dispensada para regiões áridas, semiáridas e sub-úmidas 

secas, pois as condições climáticas desses ambientes somada às atividades antrópicas 

supracitadas passa a ser um fator agravante para o processo de degradação de terras, 

classificando-as como áreas suscetíveis à desertificação, conforme Convenção das Nações 

Unidas para o Combate à Desertificação (UNCCD, 2006). Como sugere a terminologia, o 

fenômeno da desertificação tem como resultado a expressão de características semelhantes a 

desertos em áreas de ecossistemas fragilizados (Conti, 2009). Assim, o avanço da desertificação 

pode ser facilmente observado pela redução da composição vegetal, tanto em diversidade 

quanto em biomassa e, de forma menos evidente aos olhos do homem, tem como impacto 

adicional a redução da abundância de grupos microbianos do solo (Liu et al., 2024). 

Os grupos microbianos do solo podem ser compostos por algas, bactérias, fungos, 

protozoários, arqueias e outros microrganismos. Estes seres representam grande diversidade e 

desempenham diferentes funções dentro do sistema solo (Bier et al., 2024). Podem estar 

diretamente associados à planta ou de forma independente na rizosfera, atuar na ciclagem de 

nutrientes como o nitrogênio (Kuypers; Marchant; Kartal, 2018; Mattoo; Suman, 2023), como 

solubilizadores de fósforo e potássio (Jain et al., 2022; Jiao et al., 2024) promotores de 
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crescimento e incremento de biomassa (Boeni et al., 2024). Outros grupos estabelecem relações 

mutualísticas que favorecem a resistência de plantas em condições de estresse hídrico (Armada 

et al., 2016), promovendo a atenuação de estresses abióticos e processos de biorremediação em 

região semiárida (Andrade et al., 2025; Garcia; Mendes Filho, 2022).  

Entretanto, atividades antrópicas diversas causam alterações nas propriedades do 

solo que podem impactar as redes dos grupos fúngicos (Valdés et al., 2025). Pesquisas 

evidenciam o impacto negativo da degradação de terras sobre as comunidades microbianas, 

acarretando perda de diversidade e funções ecossistêmicas (Pereira et al., 2022b). Ao investigar 

os impactos da desertificação em área semiárida, Silva et al. (2022, 2024c) observaram redução 

da atividade enzimática, menor disponibilidade de nutrientes e redução na abundância de 

grupos fúngicos em solos intensamente degradados por práticas de sobrepastejo no nordeste do 

Brasil. 

Diante dessa problemática, cientistas investigam a contribuição de técnicas de 

recuperação ambiental para o reestabelecimento das propriedades microbianas (Araujo et al., 

2024; Hu et al., 2016) e para a restauração da saúde do solo em ambientes de clima semiárido 

(Lima et al., 2024). Os esforços também estão em compreender como as comunidades 

microbianas do solo podem auxiliar no processo de restauração de áreas degradadas (Araujo et 

al., 2025). Dentre as práticas utilizadas para a recuperação de solos degradados em regiões 

semiáridas do Brasil, destaca-se o reflorestamento (Leite et al., 2020), o plantio de espécies 

para a cobertura do solo (Araújo et al., 2013; Pereira et al., 2022b) e a exclusão prolongada de 

pastoreio (Lima et al., 2024; Oliveira et al.,2021; Silva et al., 2024a). 
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2. HIPÓTESE 

A desertificação altera negativamente a diversidade, composição e funcionalidade da 

comunidade fúngica do solo, refletida na redução da atividade enzimática e na mudança dos padrões 

estequiométricos. A adoção prolongada de práticas de recuperação ambiental restabelece esses atributos, 

aproximando-os dos valores observados em áreas de Caatinga nativa.            
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3. OBJETIVOS  

3.1. Objetivo geral 

Avaliar o impacto da desertificação na comunidade fúngica e atividade enzimática 

do solo e investigar a contribuição de técnicas de recuperação ambiental através de 

experimentos de longa duração implantados em quatro núcleos de desertificação da Caatinga: 

Irauçuba (CE), Cabrobó (PE), Cariris Velhos (PB) e Gilbués (PI).  

3.2. Objetivos específicos 

● Caracterizar a comunidade fúngica do solo por meio do sequenciamento de amplicons 

de fungos (ITS) nos seguintes cenários: 1. Áreas de mata nativa, 2. Áreas em processo de 

desertificação e 3. Áreas em recuperação (i.e., exclusão de pastoreio, plantio de cobertura e 

reflorestamento); 

● Avaliar a atividade enzimática associada à ciclagem de nutrientes (C, N, P e S) por meio 

da análise de enzimas extracelulares, relações estequiométricas e cálculo de vetores 

enzimáticos.  
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4. REFERENCIAL TEÓRICO 

4.1.  Caatinga e o semiárido brasileiro 

A Caatinga é o único bioma exclusivamente brasileiro, com extensão territorial de 

862.818 km², ocorrência predominante nos estados da região Nordeste e em uma parte do estado 

de Minas Gerais (IBGE, 2019). A formação geológica da região se caracteriza pela ocorrência 

de solos rasos e pedregosos, pouco desenvolvidos e com baixa capacidade de retenção de água, 

favorecendo apenas o aporte hídrico subterrâneo (Alves, 2007). Na vegetação predomina a 

ocorrência de arbustos e árvores de menor porte, com cobertura descontínua, apresentando 

como principal característica as adaptações fisiológicas desenvolvidas por diferentes espécies: 

presença de folhas modificadas (acúleos e espinhos), perda de folhas na época seca (caducifólia) 

e estruturas de reserva hídrica (Giulietti et al., 2004). 

O Semiárido brasileiro abrange os nove estados da região Nordeste e alguns 

municípios nos estados de Minas Gerais e Espírito Santo. Os critérios técnicos adotados para a 

delimitação são: média de precipitação pluviométrica igual ou inferior a 800 mm, déficit hídrico 

diário equivalente ou superior a 60% e índice de Aridez de Thorntwaite igual ou menor que 0,5 

(SUDENE, 2021). O índice de aridez é um parâmetro mundial que relaciona a precipitação 

média anual de uma região com o potencial máximo de água que volta para a atmosfera através 

da evaporação pelo solo e transpiração das plantas (Silva, 2017). Isto é, em condições em que 

a evapotranspiração potencial é maior do que a precipitação, o clima é denominado seco, 

caracterizado pelo déficit hídrico; e é dito úmido no caso em que a precipitação supera o 

potencial de perda por evapotranspiração (Thornthwaite, 1948).  

Apesar das adversidades naturais, a região semiárida se caracteriza por ser um 

ambiente bastante populoso. As populações que se estabeleceram na paisagem aberta da 

Caatinga encontraram ali meios e recursos para a manutenção e garantia de sua existência e 

reprodução. Entretanto, ao passo que foram desenvolvidas estratégias e práticas que permitiram 

o desenvolvimento e a sobrevivência dos sertanejos, também foi facilitado o processo de 

fragilização e degradação do bioma (Albuquerque; Melo, 2018). 

4.2.  Degradação do solo e a desertificação  

A degradação de terras traz inúmeras consequências negativas em todo o mundo. 

Seus impactos comprometem o desenvolvimento sustentável, contribuindo para a perda de 

biodiversidade e o aumento da pobreza (Oliveira et al., 2021). A degradação em áreas agrícolas 

afeta diretamente a produção e colheita de produtos alimentícios, pondo em risco a segurança 
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alimentar e a manutenção da fome (Bai et al., 2024). Está fortemente ligada ao desequilíbrio de 

ecossistemas naturais, comprometendo a provisão de serviços ecossistêmicos essenciais na 

proteção contra adversidades climáticas, como a segurança hídrica, fornecimento de biomassa 

energética e segurança alimentar, o que afeta negativamente a vida de populações locais que se 

utilizam desses recursos naturais para seu desenvolvimento (Bai et al., 2024; De Araujo et al., 

2021). 

Um solo degradado é aquele que apresenta alterações em suas propriedades e 

características estruturais em decorrência do manejo inadequado, levando à perda da capacidade 

produtiva e modificações das características químicas, físicas e biológicas (Cooper, 2008). A 

degradação agrícola pode ser entendida como o estágio inicial do processo de degradação, 

caracterizado pela redução da produtividade e que leva a prejuízos econômicos como 

consequência dos desequilíbrios nas propriedades que garantem a manutenção de plantas 

cultivadas (Wadt et al., 2003). Com o avanço dos processos erosivos, intensa perda de material 

orgânico e nutrientes, a capacidade de produzir biomassa torna-se mínima (Wadt et al., 2003). 

Esse estágio final, no qual a erosão foi pronunciada de tal forma que o solo se encontra 

desestruturado e a vegetação já não consegue ali se estabelecer é definido como desertificação 

(Araujo Filho, 2013).  

A desertificação foi considerada pela União das Nações Unidas para o Combate à 

Desertificação como sendo a deterioração das propriedades biológicas de um ecossistema que 

passou por uma série de modificações estruturais, distanciando-o de seu estado natural, seja 

este processo resultante da ação humana e/ou devido à fatores naturais (UNCCD, 2006). “É o 

processo pelo qual terras férteis se tornam desérticas, tipicamente como resultado de seca, 

desmatamento ou agricultura inadequada” (Marengo et al., 2020). As regiões áridas, semiáridas 

e sub-úmidas secas são definidas como áreas susceptíveis à desertificação, pois o complexo de 

degradação de terras é potencializado pelos fatores climáticos (baixos índices pluviométricos e 

elevadas taxas de evapotranspiração) característicos dessas regiões (UNCCD, 2006). 

O estudo da desertificação no Nordeste brasileiro teve início na década de 70 com 

o professor João Vasconcelos Sobrinho. O estudioso identificou inicialmente seis áreas cujas 

características foram consideradas como representativas das expressões máximas da 

degradação do solo - denominando-as como núcleos de desertificação - e vieram a se tornar 

áreas pilotos para o avanço dos estudos e mapeamento realizado pela Sudene (Brasil, 2005). Os 

seis núcleos identificados foram: Gilbués (Piauí), Irauçuba (Ceará), Seridó (Rio Grande do 

Norte), Cabrobró (Pernambuco), Cariris Velhos (Paraíba) e Sertão do São Francisco (Bahia), 

no entanto, apenas os quatros primeiros entraram para o mapeamento realizado pelo Ministério 
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do Meio Ambiente (Perez-Marin et al., 2012). 

4.3. Degradação em terras semiáridas: causas e consequências 

Dados obtidos através de imagens de satélite identificaram que um quarto de toda 

a área do bioma Caatinga passou por intensa modificação entre os anos de 1985 e 2021, com 

mais de 13 mil hectares queimados (MapBiomas, 2022). Além da remoção da vegetação 

natural, houve o crescimento de áreas destinadas ao desenvolvimento de atividades 

agropecuárias (MapBiomas, 2022). A crescente substituição de mata nativa por pastagens e 

cultivos agrícolas, geralmente associados a práticas inadequadas de manejo, foi apontada como 

uma das principais causas da desertificação no Nordeste do Brasil por Vieira et al. (2015). 

A maioria das atividades econômicas desenvolvidas no Nordeste brasileiro está 

relacionada à remoção da vegetação natural, sendo a pecuária a principal atividade degradadora 

praticada pelos camponeses nordestinos desde a época do Brasil colônia e que perdura em 

constante expansão de áreas (Alves; de Araújo; do Nascimento, 2009). O sobrepastejo se 

caracteriza pela inserção de animais acima da capacidade de suporte da área de pastagem; isto 

é, uma alta pressão é exercida sobre a vegetação nativa, na qual as culturas utilizadas como 

fonte de proteínas são expostas aos animais de maneira intensiva e frequente, impossibilitando 

a reposição de suas reservas e tendo como resultado a morte das plantas (Araujo Filho, 2013). 

Essa técnica gera impactos negativos como a redução drástica da vegetação natural e a 

exposição do solo a processos erosivos que concorre para o empobrecimento das terras e avança 

para o processo de degradação (Oliveira et al., 2021). 

Junto ao desenvolvimento da pecuária houve o crescimento populacional nos 

sertões a partir do século XVII, aumentando a demanda por recursos e alimentos, passou então 

a ser adotada a prática de agricultura itinerante, caracterizada pelo uso do fogo e desmatamento 

para limpeza e extração de recursos lenhosos (Araujo Filho, 2013). Notadamente, a adoção de 

práticas agrícolas inadequadas representa um dos principais fatores para a alteração da 

vegetação natural na região semiárida brasileira, trazendo consigo a fragilização dos solos, ao 

passo que a terra fica desnuda e exposta às condições de clima adversas, que culminam em 

processos erosivos e levam à degradação de terras (Refati et al., 2023). 

Com o desenvolvimento tecnológico, a adoção de maquinários no sistema 

convencional de cultivo passou a ser outro fator a contribuir para o enfraquecimento e 

empobrecimento do solo. Uma vez que o trânsito intenso e frequente de máquinas exerce uma 

pressão sobre as partículas do solo, originando uma camada de compactação, que representa 

uma barreira para a infiltração da água precipitada e favorece o movimento superficial e 
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horizontal, dando origem à erosão (Campos et al., 2015). Nesse processo ocorre a remoção das 

camadas mais superficiais dos solos, que se caracterizam por ter um maior aporte de matéria 

orgânica e nutrientes, acarretando a diminuição da fertilidade e comprometendo a capacidade 

de armazenamento de água (Delang, 2018). 

Outra prática de manejo que pode levar à degradação é a agricultura irrigada. Pessoa 

et al. (2022) identificaram problemas de salinização tanto em locais de cultivo como naquelas 

já consideradas desertificadas em região semiárida brasileira. Segundo os pesquisadores, a 

problemática é resultante de uma série de fatores: negligência das características pedológicas 

ao se implantar um sistema de irrigação, a alta concentração de sais pré-existentes na água 

utilizada; adição de íons solúveis oriundos da utilização de insumos químicos e a ausência de 

sistemas de drenagem, o que favorece a concentração de íons por todo o perfil do solo. A soma 

dos fatores supracitados compromete a produtividade do solo, tendo como resultados problemas 

de salinização e sodicidade (AbdelRahman, 2023). 

De maneira geral, as florestas naturais existentes em todo o globo encontram-se sob 

frequente pressão das diversas atividades pelo homem desenvolvidas. Queimadas e 

desmatamento foram práticas marcantes do processo de desenvolvimento em séculos passados 

e que acompanharam o crescimento econômico, seja para obtenção de energia, para fins de 

construção civil ou na produção de alimentos (Arraes; Mariano; Simonassi, 2012). Com a 

exploração exacerbada somada à fragilidade característica do bioma Caatinga as consequências 

observadas são: perda de biodiversidade, comprometimento de terras agricultáveis pelo 

aumento da concentração de sais, compactação e perda de material por erosão que culmina no 

assoreamento e comprometimento de corpos hídricos (Alves; de Araújo; do Nascimento, 2009; 

de Andrade; Tavares; Coutinho, 2003). 

4.4. Técnicas de recuperação do solo 

Conforme Instrução Normativa ICMBIO nª11 de 2014, o processo de recuperação 

ambiental é aquele capaz de restituir um ambiente que perdeu sua capacidade produtiva e de 

fornecimento de serviços ecossistêmicos a um nível mais próximo da sua condição natural, 

enquanto a restauração visa restituir o ambiente para o mais próximo possível da condição 

original. A instrução normativa afirma que dificilmente uma área que sofreu os impactos do 

processo de degradação conseguirá ser restaurada, sendo mais viável e comum a adoção de 

estratégias que visam a recuperação (ICMBIO, 2014). 

“A recuperação ambiental é a forma natural e desejável de reparação pelo dano 

causado no ambiente, com o intuito de se deter os efeitos nocivos e ainda reestabelecer 
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minimamente os serviços ecossistêmicos interrompidos com a conduta ou atividade lesiva 

(IBAMA, 2024)”. Ou seja, a busca por recuperar uma área degradada não objetiva reestabelecer 

necessariamente as relações originais de determinado ecossistema, mas que a área objeto 

consiga voltar a expressar, ao menos, parte dos serviços ecossistêmicos que são essenciais para 

o equilíbrio ecológico e desenvolvimento sustentável. 

Diversas técnicas foram desenvolvidas e são utilizadas com o objetivo de recuperar 

áreas que passaram por um processo de degradação, dentre elas a exclusão de pastejo, utilização 

de plantas de cobertura e reflorestamento. A adoção de plantas de cobertura é uma técnica 

conservacionista que objetiva proteger o solo do impacto das gotas de chuva, favorece a 

infiltração da água no perfil do solo e reduz a velocidade do movimento horizontal em áreas 

declivosas. Assim, é uma técnica que reduz a ocorrência de processos erosivos e promove uma 

maior retenção de água, beneficiando o crescimento vegetal e o abastecimento do lençol freático 

(Silva, 2016). Plantas da família Fabaceae, popularmente conhecidas como leguminosas, se 

destacam pela característica de estabelecer relações mutualísticas com bactérias e favorecer o 

incremento de nitrogênio na biomassa vegetal, através do processo de fixação biológica (Lima 

Filho et al., 2023). Por isso são corriqueiramente utilizadas na proteção do solo (como cobertura 

morta ou viva) em busca de conter ou reverter processos de degradação de terras (Nogueira et 

al., 2012). 

Reis, De Lima e Pauletto (2014) relataram a influência positiva do sistema radicular 

de gramíneas nos atributos físicos de um solo recuperado em área de mineração. Os 

pesquisadores observaram um aumento do carbono orgânico total e uma melhoria na 

estruturação do solo, com maiores diâmetros dos agregados, aumento da macroporosidade e 

redução da compactação. Outros autores avaliaram o efeito benéfico do plantio de cobertura 

para a atenuação de erosão eólica no sul do Brasil: a pesquisa apontou que a utilização de uma 

gramínea e uma leguminosa para a cobertura do solo foi uma técnica eficaz na contenção de 

sedimentos, com resultados que podem ser observados desde o primeiro ano de implantação e 

com efeito cumulativo nos anos subsequentes (Rovedder; Eltz, 2008).  

O reflorestamento também é uma técnica viável e utilizada para minimizar ou 

reverter processos de degradação do solo, com efeitos positivos no reestabelecimento de 

comunidades microbianas e na manutenção dos ciclos biogequímicos (Zhang et al., 2024). 

Macedo et al. (2008) observaram o reestabelecimento da ciclagem de nutrientes ao combinar o 

plantio de leguminosas com a inoculação de micro-organismos simbiontes, que auxiliaram no 

aumento do estoque de C e N no solo, após um período de 13 anos. Com o reflorestamento de 

uma área exaurida por sucessivos ciclos de cultivo foi observado um aumento linear em 
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diversos atributos do solo conforme aumentou a idade da floresta plantada Hu et al. (2016). 

Segundo a pesquisa, a técnica apresentou respostas positivas para os parâmetros porosidade, 

teor de carbono orgânico total, umidade do solo e incremento da biomassa e atividade 

microbiana.  

Para decidir a técnica a ser adotada é importante avaliar o nível de degradação, pois 

nem sempre o plantio de espécies nativas será a estratégia mais viável, em casos em que a flora 

nativa já não consegue se reestabelecer na área (Davies; Johnson, 2024). Por outro lado, há 

casos em que o processo de regeneração natural pode ser favorecido, quando a atividade 

degradadora não remove totalmente a vegetação nativa, permitindo a rebrota natural, que pode 

acelerar o processo de recuperação em áreas degradadas na Caatinga. Essa técnica pode ser 

vantajosa, por não ser necessário realizar o plantio de mudas, principalmente em áreas próximas 

à remanescentes (Macêdo et al., 2024). Baseado nesse princípio, uma técnica simples que vem 

sendo utilizada no semiárido brasileiro é a exclusão do pastejo ou pousio. Consiste em delimitar 

uma área degradada pela prática do sobrepastejo, fazendo o uso de cercas para evitar a entrada 

de animais. A terra então irá descansar e a vegetação nativa poderá prosperar e se reestabelecer 

(Oliveira Filho et al., 2019).  

Diversos estudos em áreas da Caatinga têm demonstrado melhorias em parâmetros 

químicos e biológicos de áreas onde foi adotada a exclusão do pastoreio visando a regeneração 

natural da vegetação (Lima et al., 2024; Oliveira et al., 2021; Oliveira Filho et al., 2019; Silva 

et al., 2024b). Ao excluir a ação dos animais numa área previamente delimitada, é favorecido 

a rebrota e o crescimento de vegetação natural. A queda das folhas na época seca, aspecto 

característico no bioma caatinga, promove uma intensificação da atividade microbiana e da 

ciclagem de nutrientes (Lima et al., 2024). A utilização de cercas como estratégia de 

recuperação também se mostrou eficaz na proteção da vegetação em pastagens degradadas  

(Adem et al., 2024); sendo observado um aumento da biomassa aérea quanto maior for o tempo 

de exclusão/ cercamento em locais de extração de lenha (Mekuria et al., 2019). Além da 

melhoria dos atributos físicos e químicos do solo, efeitos benéficos também são observados em 

comunidades fúngicas ao recuperar solos degradados no semiárido (Silva et al., 2022, 2024c). 

4.5. Comunidade fúngica do solo 

O solo é espaço para o desenvolvimento e abrigo de uma grande variedade de 

micro-organismos, considerado o maior reservatório de diversidade microbiana no globo 

terrestre (Banerjee; Van der Heijden, 2023). Essa diversidade de micro-organismos ocupando 

o mesmo habitat, seus produtos metabólicos, enzimáticos e conteúdo genético, formam um 
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complexo interativo, bem delimitado, denominado microbioma (Berg et al., 2020).  

Os fungos constituem um dos principais grupos presentes na biomassa do solo, 

desempenhando inúmeras funções ecológicas para o ecossistema onde vivem (Bahram; 

Netherway, 2022). Os fungos micorrízicos arbusculares (FMA) possuem a característica de 

estabelecer uma relação mutualística com a maioria das plantas terrestres, na qual as plantas 

hospedeiras fornecem carboidratos e lipídeos para os fungos simbiontes (Chandrasekaran; 

Paramasivan; Ahmad, 2024). Em contrapartida, os fungos atuam como extensões das raízes, 

promovendo uma maior eficiência na absorção de água e nutrientes, além de melhorar as 

propriedades físicas do solo e auxiliar na supressão de doenças (Bhupenchandra et al., 2025). 

A melhoria das propriedades físicas do solo ocorre tanto pela ação mecânica que as hifas 

exercem sobre as partículas do solo – estimulando a agregação -, como pela produção e 

liberação de glomalina (Fall et al., 2022; Nobre et al., 2015), uma glicoproteína que tem ação 

cimentante e confere maior estabilidade aos agregados do solo (Barbosa et al., 2021). Assim 

contribuem para uma maior conservação e proteção do solo, uma vez que o solo bem 

estruturado será menos suscetível aos processos erosivos (Moreira; Siqueira, 2006).  

Por meio de alterações fisiológicas e morfológicas induzidas por FMA, as plantas 

que estabelecem a relação mutualística desenvolvem a capacidade de tolerar períodos de seca 

e garantir o seu desenvolvimento e reprodução (Wang et al., 2023). Estudo realizado no 

Nordeste Brasileiro demonstrou que plantas da Caatinga inoculadas com FMA superam o 

estresse hídrico e melhora a eficiência do uso de água, evidenciando o potencial para a 

utilização desses microrganismos em processos de recuperação de terras áridas degradadas 

(Pereira, S. et al., 2021). A inoculação com FMA promove o crescimento de raízes mais 

saudáveis e facilita a absorção de nutrientes, contribuindo para o crescimento de plantas no 

semiárido. Condições de estresse ambiental, como déficit hídrico, funcionam como 

impulsionador para um maior desenvolvimento das hifas, que buscam água e nutrientes para 

manter a relação simbiótica (Nobre et al., 2015). Essa adaptabilidade também foi destacada por 

(Silva et al., 2022, 2024c) ao estudar os impactos da desertificação em FMA no semiárido 

brasileiro e observar que houve maior abundância de esporos em solos degradados em 

comparação com áreas de mata nativa. Outra vantagem ecológica desses microrganismos é a 

possibilidade de atuar em processos de biorremediação. Estudos em região semiárida 

demonstraram que a simbiose com fungos nativos promove um maior crescimento de espécie 

florestal nativa da Caatinga e atenua a toxidade em solos contaminados por metais (Andrade et. 

al, 2025; Garcia; Mendes Filho, 2022). 

Não somente os indivíduos que realizam simbiose trazem tais benefícios para o 
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sistema solo-planta. Há também fungos que vivem livre no solo, obtendo energia de material 

orgânico ao atuar na decomposição de serapilheira – saprofíticos (Wang et al., 2023). Essa ação 

decompositora está intimamente relacionada à ciclagem de nutrientes, acúmulo de carbono 

orgânico e maior agregação do solo (Kang et al., 2023). Os fungos convertem a matéria 

orgânica morta em biomassa, dióxido de carbono e ácidos orgânicos, e fornecem nutrientes para 

o crescimento das plantas (Frąc et al., 2018), se destacam por atuar nos principais ciclos 

biogequímicos que ocorrem no solo (nitrogênio, fósforo e carbono), essencial para a nutrição e 

desenvolvimento das plantas terrestres (Fall et al., 2022). A atuação no ciclo biogequímico do 

P consiste na habilidade dos micro-organismos em facilitar a absorção desse elemento 

essencial, mas que frequentemente se encontra indisponível para as plantas, através da 

solubilização do nutriente na solução do solo (Fu et al., 2024; Kaur et al., 2024).  

  Conhecer os inúmeros benefícios desses microrganismos permite o 

desenvolvimento de produtos alternativos e estratégias que podem favorecer tanto a 

produtividade de culturas agrícolas como melhorar a saúde do solo em regiões secas (Araujo et 

al., 2024). Estudos recentes constataram os efeitos positivos sobre a comunidade fúngica do 

solo em áreas onde foram adotadas a exclusão de pastoreio (Wang, Juan et al., 2023). Da mesma 

forma, Silva et al. (2022, 2024c) observaram que a comunidade fúngica é positivamente 

influenciada pela exclusão de pastoreio em áreas desertificadas no semiárido brasileiro e 

ressalta o potencial dessa prática como método de recuperação de solos degradados.  
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5. METODOLOGIA 

5.1. Caracterização da área 

A pesquisa foi realizada em quatro Núcleos de Desertificação (ND) do semiárido 

brasileiro (Figura 1): Irauçuba (CE), Cariris Velhos (PB), Cabrobó (PE) e Gilbués (PI), 

caracterizados a seguir em relação à localização, condições climáticas e práticas de uso e 

manejo do solo.  

Figura 1 - Mapa de localização dos quatros núcleos de desertificação onde foram realizadas as 

coletas do estudo. 

 

Fonte: Elaborado pelo autor 
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5.1.1. Núcleo de Irauçuba  

Fica localizado na parte norte do estado do Ceará (3º44’S e 39º46’W, 152 m acima 

do nível do mar) e distante 176 km da capital (Fortaleza). O clima predominante na região é o 

semiárido, com baixa precipitação média anual (~540 mm ano-1), concentrada nos primeiros 

quatro meses do ano (janeiro-abril). Segundo o sistema de classificação de Köppen-Geiger, o 

clima da região pertence a classe BSh, ou seja, seco, semiárido e de baixa altitude (Alvares et 

al., 2013). 

A atividade antrópica mais realizada no ND de Irauçuba é a pecuária extensiva, a 

qual inclui o pastejo de ovinos, caprinos, bovinos e equinos sobre a vegetação nativa da 

Caatinga. Contudo, o número de animais geralmente excede a capacidade de suporte da área, 

levando a supressão da vegetação nativa (Oliveira et al., 2021; Oliveira Filho et al., 2019). Esse 

fenômeno, que recebe o nome de sobrepastejo, impulsiona o processo de desertificação do solo 

(Pereira, A. et al., 2021).  

5.1.2. Núcleo de Cabrobó 

Em Pernambuco, o total da área degradada atinge 3.286,42 km². Essas áreas têm 

uma maior concentração na região sul do estado e corresponde ao Núcleo de Cabrobó (CGEE, 

2016). Sua sede situa-se aproximadamente a 325 metros em relação ao nível do mar e 

coordenadas geográficas 08º30’43’’S e 39º18’24’’WGr (Soares et al., 2016). Conforme 

classificação de Köppen, o clima predominante na região é do tipo BSh, semiárido quente, com 

precipitação média anual inferior a 500 mm (Alvares et al., 2013). Dentre as atividades que 

colaboram para o processo de degradação no núcleo de Cabrobó, os principais fatores são: o 

desmatamento oriundo da extração de lenha ou para abertura de pastagens e a superlotação 

animal da pecuária extensiva (Lopes; Soares, 2016). 

5.1.3. Núcleo de Cariris Velhos 

Fica localizado na região centro-sul do estado da Paraíba (7°22'24"S, 36°31'40"W) 

distando de 180 a 300 km da capital João Pessoa, altitude acima de 300m do nível do mar. O 

clima predominante é o Bsh semiárido quente, conforme classificação de Koppen, e 

temperatura média anual em torno de 26 °C (Nascimento; Alves, 2008). Apresenta a menor 

média de precipitação pluviométrica entre todos os ND’s, com valores em torno de 400mm; as 

precipitações são escassas e irregulares, ocorrem entre fevereiro e maio, frequentemente 

concentrada em dois ou três meses (De Sousa et al., 2007). O processo de degradação de terras 

no ND de Cariris Velhos está principalmente relacionado com o pastejo excessivo e atividades 

que levam à redução da mata nativa, como a obtenção de lenha e carvão para indústrias; e a 
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mineração (De Sousa, 2007).  

5.1.4. Núcleo de Gilbués 

Fica localizado nas coordenadas 09º49’55’’S e 45º20’38’’W, 481 m acima do nível 

do mar) e distante 769 km da capital (Teresina). O clima predominante é o tropical subúmido 

seco, com médias anuais de precipitação de 1.000 mm e temperatura de 35ºC (Pereira et al., 

2022b). A área mapeada tem 7592,90 km² concentradas no sudoeste do estado (CGEE, 2016). 

Além da substituição da caatinga pela agricultura e pecuária que foi a causa principal para a 

intensa degradação, essas áreas sofreram também com os impactos decorrentes de atividades 

de mineração (Brasil, 2005). Atualmente, as áreas degradadas do ND de Gilbués possuem 

menos que 1% da sua vegetação nativa (Pereira et al., 2022b). 

As informações resumidas de cada núcleo de desertificação em relação às condições 

edafoclimáticas e causas da degradação estão descritas a seguir na tabela 1.  

Tabela 1 – Principais características dos núcleos de desertificação estudados. 

Fonte: Alvares et al. 2013; BRASIL, 2005; De Sousa, 2007; Lopes; Soares, 2016; Oliveira Filho et al. 2019. 

5.1.5. Áreas experimentais 

Foram analisados três cenários (Figura 2): 1) áreas de mata nativa da Caatinga, 2) 

áreas afetadas pela desertificação, 3) áreas em recuperação ambiental. Em cada núcleo foi 

adotada uma técnica diferente de recuperação do solo. Em Irauçuba (CE) e Cariris Velhos (PB), 

foram implementadas áreas de exclusão do pastoreio nos anos 2000 e 2010, respectivamente. 

Foram utilizadas cercas para evitar a entrada de animais, delimitando as áreas com dimensões 

de 50 m x 50 m. No ND de Gilbués (PI) a área de recuperação foi implantada no ano de 2006, 

Núcleo Coordenadas Clima Tipo de solo Causas de 

degradação 

Cariris Velhos 

(PB) 

07° 22' 24" S e 

36° 31' 33" W 

semiárido 

quente 

Planossolos  Sobrepastejo, e 

desmatamento  

Cabrobó (PE) 08° 35' 42" S e 

38° 31' 22.98" W  

semiárido 

quente 

Planossolos  Sobrepastejo e 

desmatamento 

Gilbués (PI) 09° 46' 15.52" S e 

45° 18' 0.49" W 

subúmido 

seco 

Luvissolos Desmatamento 

e mineração 

Irauçuba (CE) 03° 46' 49.63" S e 

39° 49' 2.55" W 

Semiárido 

quente 

Planossolos Desmatamento 

e Sobrepastejo 
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quando foi realizado o plantio de cobertura utilizando sementes de Crotalaria juncea na 

proporção de 2.500 plantas ha-1. Atualmente, a cultura cobre mais de 90% da superfície do solo. 

Para o ND de Cabrobó (PE) a técnica adotada foi o reflorestamento com espécies da Caatinga. 

As áreas de recuperação foram delimitadas no ano de 2001, onde foram plantadas espécies 

arbóreas e cactáceas, seguidos do isolamento da área.  

Figura 2 - Ilustração das áreas experimentais 

 

Fonte: Elaborada pelo autor 

Em todos os núcleos, as áreas com vegetação nativa foram utilizadas como 

referência para comparação da eficiência do processo de recuperação ambiental. Assim, foram 

coletadas amostras de áreas com a presença de mata nativa próximas aos campos experimentais. 

Para a análise das terras degradadas as amostras foram coletadas também de áreas adjacentes, 

que apresentavam os sinais de desertificação, obedecendo sempre as mesmas dimensões do 

quadrante (50 m x 50 m). 

Este projeto faz parte da iniciativa do Caatinga Microbiome Initiative (Araujo et 

al., 2024), que tem como objetivo avaliar o microbioma do solo em áreas em processo de 
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desertificação e identificar funções de grupos microbianos envolvidas em processo de 

restauração nas regiões áridas brasileiras. Neste trabalho específico, os grupos fúngicos são o 

foco do estudo. 

5.1.6. Coleta de solo 

As amostras de solo foram coletadas apenas na camada de 0-10 cm de profundidade, 

por ser a camada onde ocorre uma maior atividade biológica e maior aporte de matéria orgânica 

e nutrientes. Cada ND foi dividido em 3 áreas experimentais (cenários) e em cada um desses 

cenários foram coletadas 6 amostras compostas. Desta forma, serão 4 núcleos de desertificação 

x 3 cenários x 6 amostras compostas (repetições), totalizando 72 amostras. O solo coletado foi 

imediatamente armazenado em sacos plásticos estéreis devidamente identificados e 

transportados sob refrigeração ao Laboratório de Microbiologia do Solo pertencente ao 

Departamento de Ciências do Solo, Universidade Federal do Ceará.  

5.2.  Caracterização do solo 

5.2.1. Análises químicas e físicas 

Para a realização das análises físico-químicas, uma parte de cada amostra foi 

separada e, após secagem ao ar, submetida ao peneiramento utilizando peneiras com malha de 

2 mm de diâmetro de abertura. O diâmetro médio ponderado foi determinado após submeter 

amostras de torrões por sucessivos peneiramentos. Foram realizadas também análises químicas 

para a determinação do pH do solo, condutividade elétrica, teor de Na+ e PST, além dos teores 

de macronutrientes (C, P, e N total). Todos os procedimentos supracitados foram realizados 

conforme metodologia proposta por Teixeira et al. (2017). 

5.2.2. Análises biológicas 

A glomalina presente no solo foi quantificada como proteína do solo relacionada à 

glomalina (PSRG), sendo diferenciadas duas frações em razão das condições de extração: a 

glomalina facilmente extraível (PSRG-FE) e a glomalina total (PSRG-T) (Wright & 

Upadhyaya, 1998; Rillig, 2004). A fração PSRG-FE foi extraída em autoclave, utilizando 1 g 

de solo seco e 8 mL de solução de citrato de sódio 20 mmol L⁻¹ (pH 7,4), a 121 °C por 30 

minutos. A PSRG-T foi obtida utilizando-se 1 g de solo e 8 mL de citrato de sódio 50 mmoL 

L-1 (pH 8,0), a 121 °C por 60 min. Após a extração, ambas as amostras foram centrifugadas a 

5.000 g por 20 minutos, e o sobrenadante foi separado para posterior quantificação da proteína. 
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A concentração de PSRG foi determinada pelo método de Bradford (1976), conforme 

modificação proposta por Wright et al. (1996), utilizando albumina de soro bovino (BSA) como 

padrão. Os valores obtidos foram corrigidos para mg de proteína por grama de solo seco, 

considerando o volume total de sobrenadante e a massa seca da amostra. 

O carbono orgânico total do solo foi quantificado pelo método de digestão por via 

úmida, que utiliza uma mistura de dicromato de potássio para a oxidação da matéria orgânica 

(Teixeira et al., 2017). Para a determinação do carbono microbiano foi seguido o método de 

fumigação-extração, aplicando 1 mL de clorofórmio diretamente sobre as amostras e incubação 

por 24 h em ambiente fechado, sem luz e posterior extração utilizando sulfato de potássio 

(K2SO4) 0,5M (Vance, Brookes, Jenkinson, 1987).  

A atividade das enzimas β-glicosidase, Fosfatase ácida e Arilsulfatase foram 

quantificadas para estimar a aquisição de C, P e S, respectivamente. As amostras de solo 

receberam 5 ml da solução tampão, 1 mL do indicador p-nitrofenol e foram submetidas ao 

banho maria por 1 hora a 37 ºC (Eivazi e Tabatabai, 1988; Kandeler e Gerber, 1988). Para 

estimar a aquisição de N a enzima quantificada foi a urease, utilizando ureia como substrato e 

indicador da atividade, por um período de 2 horas em banho maria (Tabatabai e Bremner, 1969). 

Após esse período, a atividade foi interrompida com a inserção de reagente, filtrada e utilizada 

para leitura em aparelho espectrofotômetro. Os valores obtidos foram utilizados também para 

estabelecer as relações enzimáticas C/N, C/P, N/P e para calcular os vetores de ângulo (A) e 

comprimento (L), conforme (Moorhead et al., (2016): 

Vetor L = √(
𝑙𝑛 𝐶

𝑙𝑛 𝑃
)

2
+ (

𝑙𝑛 𝐶

𝑙𝑛 𝑁
)

2
 

Vetor A = DEGREES(ATAN2((
𝑙𝑛 𝐶

𝑙𝑛 𝑃
) , (

𝑙𝑛 𝐶

𝑙𝑛 𝑁
)) 

Os valores de atividade enzimática, os vetores enzimáticos e as relações 

estequiométricas foram submetidos à análise de variância (ANOVA) para verificar diferenças 

entre os cenários estudados. Quando constatada significância estatística, as médias foram 

comparadas pelo teste de Tukey, ao nível de 5% de probabilidade (p ≤ 0,05), considerando-se 

cada cenário dentro de cada núcleo de desertificação. As análises estatísticas foram realizadas 

no programa AgroEstat e os gráficos foram elaborados no SigmaPlot (versão 15.0).  

5.2.3. Extração de DNA 

Para cada amostra foi utilizado 0,5 g de solo, transferida para microtubos e 

submetida ao processo de extração de DNA utilizando o DNeasy®PowerSoil®Pro Kit® e uma 
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minicentrífuga (Qiagen, USA), conforme as recomendações do manual do fabricante. Desse 

procedimento foi obtido um volume de 50 µl para cada amostra de solo, contendo o material 

genético suspenso em solução. O material foi quantificado em aparelho NanoDrop ND-1000 

(Thermo Scientific, Waltham, MA, USA) e destinados para o sequenciamento do amplicons da 

região ITS para a caracterização de grupos fúngicos usando o Illumina HiSeq X Ten na empresa 

NovoGene (China). Os produtos de PCR foram purificados com AMPure XP e a amplificação 

para o preparo de bibliotecas foi realizado com o par de primers ITS5 e ITS2.  

5.3. Análise de Bioinformática 

5.3.1. Tratamento dos dados 

Das 72 amostras total, 4 amostras falharam no processo de sequenciamento. Foram 

analisados os dados brutos demultiplexados de 68 amostras no software QIIME 2 (Quantitative 

Insights Into Microbial Ecology; versão 2024.10) (Bolyen et al, 2019). No total, foram obtidas 

23279 ASV’s a partir das leituras de alta qualidade pareadas e filtradas para a remoção de 

quimeras através do comando denoise, utilizando o pacote DADA2 (Callahan et al., 2016).As 

ASVs foram classificadas utilizando o banco de dados pré-treinados para ITS Unite-

its_classifier para atribuição da taxonomia de grupos fúngicos (Abarenkov et al., 2025). As 

informações de taxonomia e de frequências de ASVs por amostras foram exportadas em 

planilhas de Excel e processadas no R Studio (v. 4.5.1), utilizando o pacote phyloseq 

(McMurdie; Holmes, 2013) para análises de composição taxonômica; diversidade (alpha e 

beta); correlações com dados ambientais; determinação de grupos especialistas e generalistas; 

análises de redes ecológicas (networks) e predição funcional. 

5.3.2. Análises de diversidade e composição taxonômica 

A composição dos grupos fúngicos foi analisada utilizando os níveis de filo e 

gênero como entrada e a abundância relativa (%) por meio de um histograma. Os valores de 

p foram obtidos utilizando o teste de Tukey-Kramer bilateral com correção de Benjamini-

Hochberg (Benjamini; Hochberg, 1995). 

Para a análise da diversidade fúngica, foi realizada a rarefação a uma profundidade 

de 20000 sequências por amostra. As métricas de diversidade alfa, como a riqueza microbiana 

(número de ASVs) e o índice de Shannon, foram calculadas pelo algoritmo 

core_diversity_analyses.py no QIIME 2 (v. 2024.10), a diferença de médias foi calculada pelo 

teste de Kruskal-Wallis (p≤0.05). Para a determinação da β-diversidade, foi realizada a análise 

de coordenadas principais (PCoA) com base na distância de Bray-Curtis, utilizando o pacote 

https://www.illumina.com/systems/sequencing-platforms/hiseq-x.html
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Vegan (Oksanen et al., 2025) no R. Adicionalmente, a análise de variância multivariada 

permutacional (PerMANOVA) foi utilizada para medir diferenças significativas na estrutura 

das comunidades entre os diferentes cenários avaliados (Luo et al., 2021). 

5.3.3. Análise de correlação ambiental 

As propriedades físicas, químicas e biológicas do solo foram relacionadas com os 

grupos fúngicos a nível de gênero por meio do teste de Spearman para a criação de uma matriz 

de correlação, atribuindo significância estatística para valores de p  < 0,05, utilizando o pacote 

corrplot (v. 0.95) no R Studio (v. 4.5.1) (Wei; Simko, 2024). 

5.3.4. Análise de nichos ecológicos 

Para a determinação de grupos especialistas e generalistas, foi utilizado o pacote 

vegan e a função clamteste no R Studio (Pedrinho et al., 2020). O método de classificação 

multinominal de espécies (CLAM) compara a abundância relativa de espécies em dois habitats 

diferentes de forma simultânea, classificando como generalistas, especialistas ou raras demais 

para serem classificadas (Chazdon et al., 2011). Em nosso estudo, as ASVs encontradas em 

apenas um cenário (nativo, degradado, recuperado) foram consideradas especialistas de habitat 

e aquelas que estavam presentes simultaneamente em dois cenários correlacionados (nativo x 

degradado; nativo x recuperado; recuperado x degradado) foram denominadas generalistas. 

5.3.5. Análises de networks 

Foram construídas redes ecológicas moleculares fúngicas a partir de 200 ASV’s de 

maior abundância relativa, utilizando o pacote ggClusterNet e o método de Spearman no Studio 

R, com um nível de correlação ≥ 0,6 e p ≤ 0.05 para obtenção de métricas (número de nós, 

arestas positivas e negativas, grau médio, número de clusters, e outros) para as áreas nativa, 

recuperada e degradada de cada núcleo, seguindo o pipeline desenvolvido por Wen et al. 

(2022). Posteriormente, o software Gephi (v 0.10.1) foi utilizado para a visualização da rede de 

coocorrência fúngica (Bastian; Heymann; Jacomy, 2009). 

5.3.6. Análise de predição funcional 

Foi utilizada a base de dados FungalTraits, que relaciona os táxons atribuídos às 

ASVs às suas funções ecológicas descritas na literatura, classificando-os de acordo com o modo 

de vida e a guilda ecológica. O script utilizou a taxonomia presente no objeto phyloseq, 

considerando o nível taxonômico de gênero, e realizou o cruzamento com a planilha da base 
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FungalTraits para a identificação das guildas funcionais. Após a atribuição funcional, foi 

realizada a quantificação da abundância relativa dos grupos ecológicos, com posterior 

estratificação por núcleo de desertificação e por cenário de manejo (nativo, recuperação e 

degradado). As 10 guildas com maior abundância de ASV’s correspondentes foram utilizadas 

para gerar um heatmap baseado em z-scores. 
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6. RESULTADOS 

6.1. Atividade e estequiometria enzimática 

A atividade da β-glicosidase foi significativamente superior nas áreas nativas, 

seguida pelas áreas em recuperação e degradadas, independentemente do núcleo de 

desertificação (Figura 3A). O mesmo padrão ocorreu para a atividade da fosfatase ácida, com 

exceção do núcleo de Gilbués, onde a área em recuperação apresentou uma maior atividade 

enzimática (Figura 3C). A área em recuperação de Gilbués também teve maior atividade da 

Urease, em Cariri a área de recuperação se assemelhou à área degradada (Figura 3D). Apenas 

em Irauçuba foi mantido o padrão (Nativa > Recuperação > Degradada). Em Gilbués e Irauçuba 

a arilsulfatase teve maior atividade nas áreas de recuperação, em Cabrobó a atividade 

enzimática na área de recuperação não diferiu significativamente da área degradada (Figura 

3B). 

Figura 3 - Atividade enzimática do solo em áreas nativas, degradadas e em recuperação em 

quatro núcleos de desertificação: (a) β-glicosidase, (b) arilsulfatase, (c) fosfatase ácida, e (d) 

urease. Médias seguidas pela mesma letra dentro de cada núcleo de desertificação não diferem 

significativamente de acordo com o teste de Tukey (p≤0.05). 

 

Fonte: Elaborado pelo autor 
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As áreas de recuperação ambiental se assemelharam às áreas de mata nativa para as 

relações estequiométricas analisadas em todos os núcleos de desertificação (Figura 4). Em 

Cabrobó, houve diferença significativa para a relação C/N na área degradada em comparação 

com a área de mata nativa e em recuperação. Em Irauçuba, as áreas degradadas apresentaram 

menor relação C/N e N/P. Em Gilbués teve uma menor relação C/P na área degradada e não foi 

possível obter as relações C/N e N/P para as áreas em processo de desertificação, devido à baixa 

atividade da urease.  

Figura 4 - Relações estequiométricas do solo em áreas nativas, degradadas e em recuperação 

em quatro núcleos de desertificação: (a) relação carbono:nitrogênio (C:N), (b) relação 

carbono:fósforo (C:P) e (c) relação nitrogênio:fósforo (N:P). As médias seguidas pela mesma 

letra dentro de cada núcleo de desertificação não diferem significativamente de acordo com o 

teste de Tukey (p≤0.05). 

 

Fonte: Elaborado pelo autor 

Os valores dos vetores L e A variaram conforme manejo e localização (Tabela 2). 

Todas as áreas apresentaram valores de comprimento (vetor L) abaixo de 1, indicando uma 

limitação microbiana por C. No cálculo do vetor A, os valores de ângulo foram acima de 45º, 

indicando a limitação microbiana por P em todas as áreas, com exceção das áreas degradadas 

em Gilbués e Irauçuba. 

Tabela 2 – Valores de ângulo (A) e comprimento (L) de vetor em solos de áreas nativas, 

degradadas e em recuperação em quatro núcleos de desertificação. Médias seguidas pela mesma 

letra dentro de cada núcleo de desertificação não diferem significativamente de acordo com o 

teste de Tukey (p≤0.05). 

Núcleos de 

desertificação 

 Nativa Recuperada Degradada 

Irauçuba 
Vetor L 0.70±0.005 a 0.68±5.20x10-9 a 0.41±0.052 b 

Vetor A 56,08±0,64 a 55,43±1,93 a 27,73±0,60 b 

Cabrobó 
Vetor L 0,63±0,018 b 0,62±0,006 b 0,69±0,009 a 

Vetor A 51,43±0,23 ab 50,51±0,72 b 53,13±0,61 a 

Cariri 
Vetor L 0,70±0,006 a 0,73±0,025 a 0,69±0,038 a 

Vetor A 49,53±0,25 b 52,37±0,87 ab 52,87±0,81 a 

Gilbués Vetor L 0,84±0,066 a 0,69±0,015 a 0,31±0,025 b 
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Vetor A 59,44±0,76 a 57,75±1,10 a 0,00±0,00 b 
Fonte: Elaborado pelo autor 

6.2. Composição taxonômica 

Os principais filos encontrados nos quatros núcleos foram Ascomycota, 

Basidiomycota, Chytridiomycota, Glomeromycota, Mucoromycota, Mortierellomycota e 

Rozellomycota (Figura 5a). Os filos Ascomycota e Basidiomycota foram dominantes em todas 

as amostras, a abundância relativa combinada dos dois soma mais de 90%. Foram ranqueados 

os 10 gêneros mais abundantes encontrados nas amostras de cada núcleo e cenário (Figura 5b). 

O gênero Aspergillus apresentou maior abundância relativa nas áreas de mata nativa e de 

recuperação ambiental e decresceu em áreas degradadas. Um padrão similar ocorreu para o 

gênero Penicillium. Na área degradada de Gilbués houve maior abundância do gênero 

Malassezia, nos demais núcleos houve um aumento da abundância relativa de Curvularia. 

Figura 5 - Gráfico de barras para a abundância relativa de comunidades fúngicas em nível de 

filo (A) e gênero (B) em solos de áreas nativas, degradadas e em recuperação em quatro núcleos 

de desertificação no semiárido brasileiro.  

 

Fonte: Elaborado pelo autor 
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6.3. Diversidade fúngica do solo  

O índice de Shannon não apresentou diferença significativa para a alfa diversidade 

de fungos nas áreas de estudo. Houve diferença significativa na riqueza observada pelo teste de 

Kruskal-Wallis (p > 0.05) entre áreas de mata nativa, degradada e em recuperação apenas no 

núcleo de Cabrobó, com maiores valores na área nativa (letra a) e menores valores em área 

degradada (letra b) (Figura 6).  

Figura 6 - Análise da alpha diversidade pelos índices de Shannon e Observed em solos de áreas 

nativas, degradadas e em recuperação em quatro núcleos de desertificação. As médias seguidas 

pela mesma letra dentro de cada núcleo de desertificação não diferem significativamente de 

acordo com o teste de Kruskal-Wallis (p≤0.05). 

 

Fonte: Elaborado pelo autor 

A análise de PCoA baseado em distância Bray-Curtis indicou diferença na β-

diversidade das comunidades fúngicas em solos de mata nativa, degradada e em recuperação 

em todos os núcleos (Figura 7). Irauçuba, Cabrobó, Cariris Velhos e Gilbués apresentaram os 

valores de R2 = 0,275; 0,278; 0,303; 0,308; (p = 0,001), respectivamente. 

Figura 7 - Análise de β-diversidade fúngica por meio da análise de componentes principais 

baseada em Bray-Curtis em solos de áreas nativas, degradadas e em recuperação, representados 
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pelas cores laranja, verde e roxo, respectivamente, em quatro núcleos de desertificação do 

semiárido brasileiro: Irauçuba (A), Cabrobó (B), Cariris Velhos (C) e Gilbués (D) 

Fonte: Elaborado pelo autor 

 

6.4. Correlação com fatores ambientais 

A atividade enzimática, produção de proteína do solo relacionada a glomalina, 

carbono da biomassa microbiana, teores de C, N são os principais fatores que influenciam a 

comunidade fúngica de forma positiva nos diferentes núcleos (Figura 8). A porcentagem de 

sódio trocável e os teores de Na e P foram os fatores que influenciaram mais negativamente. 

Aspergillus, Penicillium e Trechispora foram os gêneros que apresentaram mais correlações 

positivas, enquanto Curvularia, Malassezia, Podospora e Westerdykella são mais influenciados 

negativamente pelas propriedades do solo. 

Figura 8 - Mapa de calor dos coeficientes de correlação de Spearman e significância estatística 

entre a abundância de gêneros fúngicos e os parâmetros físicos, químicos e biológicos do solo. 

As cores azul e vermelha indicam correlações positivas e negativas, respectivamente. O 

asterisco (*) indica correlações significativas pelo teste de Tukey (P < 0,05). DMP: Diâmetro 

Médio Ponderado, CE: condutividade elétrica, P: fósforo, Na +: sódio, PST: Porcentagem de 
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sódio trocável, C : carbono, N: nitrogênio, EE-GRSP: glomalina facilmente extraível, T-

GRASP: glomalina total, CBM: carbono da biomassa microbiana; βG: Betaglicosidase; ARL: 

Arilsulfatase; AP: Fosfatase ácida; Ure: Urease. 

 

Fonte: Elaborado pelo autor 

6.5. Nichos ecológicos 

Em Irauçuba, as áreas de mata nativa apresentam o maior percentual de 

especialistas, seguidas das áreas de recuperação e degradadas (nativa > recuperação > 

degradada) (Figura 9A). Em Cabrobó e Cariris Velhos (Figuras 9B e 9C) os especialistas das 

áreas de recuperação superam a de mata nativa (recuperação > nativa > degradada). Em Gilbués, 

tanto a área em recuperação como a área degradada possuem maior número de especialistas em 

comparação com área de mata nativa (recuperação > degradada > nativa) (Figura 9D). Neste 

núcleo também houve uma redução de generalistas entre área nativa e recuperada, quando 

comparado ao demais núcleos de desertificação. 

Figura 9 - Gráfico de nichos ecológicos com distribuição de ASV’s generalistas, especialistas 

e raras nos núcleos de Irauçuba (a), Cabrobó (b), Cariris Velhos (c) e Gilbués (d), classificadas 
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a nível de gênero. 

 

Fonte: Elaborado pelo autor
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6.6. Networks 

As redes fúngicas apresentaram similaridade nos diferentes cenários (Figura 10). 

As características topológicas (número total de arestas, a modularidade relativa e grau médio) 

foram maiores em áreas de mata nativa ou de recuperação, em comparação com áreas 

degradadas (Tabela 3). Houve um aumento de arestas negativas com o avanço da degradação 

do solo, mas esse padrão (nativo < recuperada < degradada) não foi bem definido para todos os 

núcleos. Em Gilbués e Irauçuba, as maiores interações (arestas) negativas ocorreram nas áreas 

nativa e de recuperação, respectivamente.  

Tabela 3 – Características topológicas das redes em solos de área nativa, degradada e em 

recuperação em quatro núcleos de desertificação no semiárido brasileiro. 

Irauçuba 

 Nativo Recuperado Degradado 

Total de nós 200 200 200 

Total de arestas 1532 1541 1170 

Arestas positivas 1144 1040 941 

Arestas negativas 388 501 229 

Modularidade relativa 2.69 2.22 2.35 

Grau Médio 15.32 15.41 11.7 

Cabrobó 

 Nativo Recuperado Degradado 

Total de nós 200 200 200 

Total de arestas 1200 1482 1206 

Arestas positivas 845 991 792 

Arestas negativas 355 491 414 

Modularidade relativa 1.57 1.92 1.57 

Grau Médio 12 14.82 12.06 

Cariris 

Velhos 

 Nativo Recuperado Degradado 

Total de nós 199 200 200 

Total de arestas 1255 1654 1154 

Arestas positivas 890 998 640 

Arestas negativas 365 656 514 

Modularidade relativa 1.89 1.76 1.43 

Grau Médio 12.61 16.54 11.54 

Gilbués 

 Nativo Recuperado  

Total de nós 199 200  

Total de arestas 1352 1148  

Arestas positivas 872 846  

Arestas negativas 480 302  

Modularidade relativa 1.83 2.09  

Grau Médio 13.59 11.48  
Elaborado pelo autor. 
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Figura 10 - Análise de redes mostrando a co-ocorrência de grupos fúngicos e padrões modulares 

em solos de área nativa, degradada e em recuperação em quatro núcleos de desertificação no 

semiárido brasileiro: Irauçuba (A), Cabrobó (B), Cariris Velhos (C) e Gilbués (D). Maior 

intensidade da cor e diâmetro do nó indicam maiores correlações. 

 

 
Fonte: Elaborado pelo autor 
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6.7. Predição funcional 

Para a análise de predição funcional selecionamos as 10 guilds mais abundantes em 

cada cenário nos 4 núcleos de desertificação. No geral, os grupos em maior abundância em 

áreas degradadas foram os patógenos, enquanto áreas de mata nativa e em recuperação 

apresentaram maior abundância de grupos saprófitos não especificados (Figura 11).  

Figura 11 – Mapa de calor de grupos funcionais fúngicos preditos em solos de área nativa, 

degradada e em recuperação em quatro núcleos de desertificação no semiárido brasileiro: 

Irauçuba (A), Cabrobó (B), Cariris Velhos (C) e Gilbués (D). A legenda relaciona as cores do 

mapa de calor ao escore padrão (z-scores), ou seja, a diferença em relação às médias das linhas 

em unidades de desvio padrão acima ou abaixo da média. Maior intensidade da cor verde indica 

maior abundância. 

 
Fonte: Elaborado pelo autor  
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7. DISCUSSÃO 

7.1. Atividade e estequiometria enzimática 

A atuação de enzimas do solo é fortemente afetada pela degradação e pode ser 

utilizado como indicador sensível à perturbação do solo (Araújo et al., 2013), ao mesmo tempo 

que é essencial para a restauração das funções ambientais e recuperação de ecossistemas 

degradados (Duan et al., 2025). O processo de degradação do solo reduziu a atividade das 

enzimas que atuam nos ciclos biogeoquímicos do C, N, P e S nos núcleos de desertificação 

estudados, enquanto as áreas nativas e recuperadas apresentaram maior atividade enzimática. 

Esses resultados corroboram com pesquisas anteriores realizadas no semiárido brasileiro. As 

enzimas β-glicosidase, urease e fosfatase ácida apresentam maior atividade em áreas nativas e 

recuperadas em comparação com a área degradada no núcleo de Irauçuba (Silva et al., 2024a). 

No trabalho de Araújo et al. (2013) realizado no município de Gilbués, a análise de atividade 

da desidrogenase, celulase e hidrólise do diacetato de fluoresceína, apresentou o mesmo padrão. 

Segundo Medeiros et al. (2023) a maior atividade das enzimas extracelulares em solos da região 

semiárida está associada com a presença de vegetação nativa da Caatinga. Silva et al., (2024a) 

corroboram e ressaltam a importância da revegetação e incremento de matéria orgânica no solo 

como impulsionadores da atividade enzimática nas áreas em recuperação. Nossos resultados 

revelam ainda que a recuperação a longo prazo é capaz de favorecer a atividade de enzimas 

extracelulares em níveis superiores ao de solos nativos e está de acordo com o observado por 

Oliveira et al. (2021) ao estudarem o efeito da exclusão de pastejo a longo prazo em áreas 

degradadas da Caatinga. Pesquisas desenvolvidas em outras regiões do mundo também 

evidenciaram o aumento da atividade enzimática associado após revegetação em solos 

desertificados (Feng et al., 2019; Li et al., 2018). 

Além da atividade de enzimas extracelulares, cálculos de estequiometria enzimática 

têm sido utilizados para avaliar a limitação de nutrientes para os microrganismos do solo 

(Araujo et al., 2022). As relações estequiométricas C:N e N:P foram significativamente afetadas 

pela degradação em Irauçuba e Gilbués. Os solos de área nativa e recuperadas apresentaram 

maiores valores para as relações, provavelmente influenciados pela presença de vegetação e 

deposição de serapilheira, promovendo uma maior atividade das enzimas extracelulares (Silva 

et al., 2024a). Moorhead et al. (2016) propuseram um método para a análise vetorial da 

limitação microbiana por nutrientes, onde o comprimento do vetor (L) indica a relação entre a 

concentração de C e a limitação de nutrientes, enquanto o angulo do vetor (A) indica a limitação 

de P em relação ao N. As áreas degradadas de Irauçuba e Gilbués foram caracterizadas por 
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limitação microbiana de N, representada pelos valores de angulo menores que 45 (Shan et al., 

2024), que corrobora com os baixos valores da urease encontrados nessa área. A limitação por 

N também foi observada em solos degradados em clima semiárido da China (Li et al., 2023) e 

influencia negativamente a eficiência de uso do carbono microbiano, limitando a estabilização 

do carbono orgânico do solo em pastagens áridas e semiáridas (Wu et al., 2025), promovendo 

a decomposição de carbono recalcitrante presente no solo (Cui et al., 2022). De forma geral, 

nas outras áreas de estudo a comunidade fúngica foi limitada pela disponibilidade de P (Vetor 

A<45) e de C. Cui et al. (2019) sugerem que a limitação microbiana por carbono e fósforo pode 

ser resultado da competição entre microrganismos e plantas por nutrientes, em diferentes tipos 

de restauração vegetal em uma região de clima semiárido na China. A estabilização do carbono 

orgânico do solo é afetada negativamente pela limitação de C (Wu et al., 2025), pois os 

microrganismos tendem a produzir mais enzimas extracelulares para aquisição de C, o que afeta 

a eficiência de uso do carbono; isto é, o carbono que seria convertido em biomassa microbiana 

passa a ser liberado através da respiração (He et al., 2023). Neves et al. (2021) observaram  

significativa redução do estoque de C em planossolos do semiárido brasileiro que sofreram o 

processo de degradação. Em nossa pesquisa também houve colimitação de C e P nas áreas sob 

vegetação nativa e recuperação, portanto os esforços para a recuperação do solo devem 

promover o maior aporte de matéria orgânica no solo, de modo a suprir a necessidade da 

comunidade microbiana e favorecer a estabilidade do carbono orgânico no solo. Em relação a 

limitação por P, esses resultados podem não refletir uma consequência do processo de 

degradação, mas apenas uma característica de solos tropicais, que naturalmente apresentam 

baixa disponibilidade desse nutriente (Medeiros et al., 2023). Isto porque ainda não não está 

bem elucidado como a estequiometria enzimática é alterada pelo processo de degradação e 

restauração do solo em regiões semiáridas brasileiras (Silva et al., 2024a).  

7.2. Diversidade da comunidade fúngica 

A diversidade microbiana está associada a uma ampla gama de funções que 

contribuem para a resiliência do ecossistema contra estresses ambientais, atuando na 

decomposição de compostos orgânicos, ciclagem de nutrientes e preservação da estrutura do 

solo (Araujo et al., 2024). A conversão de áreas naturais impacta as propriedades físicas e 

químicas do solo, causando alterações no habitat de microrganismos e, como consequência, 

ocorre a diferenciação das comunidades microbianas presentes (Liu et al., 2025). A diversidade 

de espécies e funções de fungos do solo pode indicar que estes microrganismos desempenham 
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diferentes papeis no ecossistema, e assim pode interferir de diferentes formas no processo de 

restauração e desertificação (Zong; Fu, 2021). 

Alterações na riqueza de espécies observadas da comunidade fúngica em Cabrobó 

demonstra que o núcleo de desertificação foi sensível ao processo de degradação e ao manejo 

de recuperação. No entanto, a degradação do solo e a recuperação ambiental não promoveram 

a alteração no índice de Shanon para os núcleos estudados. O que vai de encontro ao estudo de 

meta análise utilizando dados de microbioma de diversas regiões do mundo, onde aponta que o 

reflorestamento promove significativas alterações na diversidade alfa de fungos (Huang et al., 

2022). No semiárido brasileiro, a diversidade de grupos fúngicos foi alterada significativamente 

pelo avanço da degradação e pela recuperação de solos por meio da exclusão de pastoreio (Silva 

et al., 2022, 2024c). Por outro lado, o pastoreio a longo prazo reduziu a diversidade alfa de 

comunidades bacterianas, mas não houve redução significativa na comunidade fúngica em 

pastagem de clima semiárido na China (Jingjing et al., 2022). Similarmente, Zhao, Y. et al. 

(2025) observaram que o aumento da intensidade de pastejo alterou a diversidade bacteriana, 

mas não promoveu redução significativa da alpha diversidade em comunidades fúngicas 

analisadas pelos índices de Riqueza, Chao1, ACE, Shannon e Simpson em pastagem sob 

condições de clima semiárido. Esses resultados sugerem que fungos são menos sensíveis a 

alterações ambientais em comparação com as bactérias do solo. Essa interpretação está de 

acordo com Wu et al., (2021) após identificarem que fatores de degradação, como a remoção 

da vegetação em pastagem semiárida, tem maior impacto nas comunidades bacterianas do que 

em táxons fúngicos. Outros estudos reforçam a menor sensibilidade de fungos às alterações 

ambientais, em comparação com as bactérias do solo (Kang et al., 2023; Zhang et al., 2026). 

No entanto, os resultados da pesquisa realizada no núcleo de desertificação de Cabrobó, Brasil, 

não apresentaram redução de abundância para grupos bacterianos e fúngicos em solos 

degradados (Santos et al., 2022). Pesquisas que busquem entender como o processo de 

degradação afeta simultaneamente as comunidades fúngicas e bacterianas no semiárido 

brasileiro ainda são escassas, portanto, é um tema que deve ser foco de estudos futuros.   

Ainda que a diversidade alfa das comunidades de fungos não seja 

significativamente afetada, diferentes tipos de manejo causam a alteração estrutural dessas 

comunidades (Xu et al., 2025). A distinção nas estruturas (β-diversidade) das comunidades 

fúngicas foi observada pelos resultados da PERMANOVA nos diferentes cenários (nativo, 

recuperado e degradado). Isso indica que o avanço da degradação do solo promoveu a alteração 

das comunidades fúngicas em todos os núcleos de desertificação, assim como a recuperação 
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dos solos. Silva et al. (2024c) também observaram previamente que o avanço da desertificação 

em Ceará, Brasil resultou em alteração das comunidades fúngicas em relação às comunidades 

de mata nativa e restaurada. Zhang, Y. et al. (2023) concordam que fatores ambientais afetam 

significativamente a estrutura de comunidades fúngicas em um ecossistema sob efeitos de 

desertificação acelerada. Por outro lado, a adoção de técnica de recuperação, como o 

reflorestamento, também favorece a mudança estrutural dos grupos fúngicos presentes no solo, 

como observado por Kang et al., (2023) em reflorestamento de estepes desérticas. Os resultados 

da alpha e β-diversidade sugerem que o processo de restauração ecológica pode não contribuir 

para o resgate de comunidades fúngicas encontradas em áreas naturais, mas estimula o 

desenvolvimento de outros grupos funcionais importantes (Hart et al., 2019).  

7.3. Correlação com fatores ambientais 

As mudanças nas propriedades físicas do solo afetam significativamente a 

composição de comunidades bacterianas e fúngicas (Kang et al., 2023). O teor de Na, PST, 

carbono, nitrogênio, produção de glomalina e a atividade enzimática foram os fatores do solo 

que apresentam maior influência na comunidade fúngica. Em estudo anterior realizado no 

semiárido, (Silva et al., 2024c) também observaram correlação positiva do teor de glomalina, 

matéria orgânica e atividade de enzimas extracelulares com a comunidade fúngica em áreas 

nativas e restauradas. Xu et al. (2025) constataram que a atividade enzimática teve maior 

contribuição para a formação de comunidades fúngicas em solos de região semiárida, em 

comparação com as propriedades químicas do solo. Como discutido anteriormente, as enzimas 

do solo atuam em diversos processos que ocorrem no solo e junto à comunidade microbiana 

contribui para a produtividade e a qualidade do solo (Sobucki et al., 2021). 

A produção de glomalina está intimamente associada aos fungos micorrízicos 

arbusculares, diversas pesquisas estudam a importância dessa proteína para a agregação do solo 

(Nobre et al., 2015; Viana; Dos Santos, 2010; Wang et al., 2021) e até mesmo como 

mecanismos de estabilização de metais pesados em solos contaminados (Cáceres-Mago; 

Salazar; Becerra, 2025). A presença deste grupo em áreas degradadas no semiárido brasileiro 

reforça a sua característica adaptativa e pode estar associada com uma maior proteção dos 

agregados do solo (Santos et al., 2022). Nossos resultados não identificaram gêneros do Filo 

Glomeromycota em abundância, provavelmente associado as dificuldades em identificar esse 

grupo por análise metagenômica (Delavaux et al., 2022; Stewart et al., 2025). Porém a 

glicoproteína beneficiou outros grupos fúngicos presentes no solo. Em estudo realizado por 
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Cheng et al., (2023) a glomalina também se correlacionou com grupos fúngicos e bacterianos 

diversos, além de contribuir para o armazenamento de nitrogênio e carbono orgânico no solo.  

O teor de N pode influenciar a comunidade fúngica positiva ou negativamente. A 

adição de N no solo promoveu significativo aumento na abundância de Trechispora, sugerindo 

que esse gênero pode ser um indicador de comunidades fúngicas em ambientes enriquecidos 

com N (Feng et al., 2024). Esse fungo teve uma ocorrência mais restrita e abundante na área 

nativa de Irauçuba e foi positivamente influenciado pelo teor de N e outras propriedades do 

solo. É um fungo saprofítico, contribui para a ciclagem de nutrientes na decomposição de 

moléculas mais complexas, como a lignina e celulose em moléculas mais simples que servem 

como substrato para outros microrganismos decompositores (Zhao, L. et al., 2025). 

Feng et al. (2024) observaram também que em baixos teores de N a comunidade 

fúngica é estimulada pela competição, enquanto em concentração elevada ocorre o 

enfraquecimento da atividade fúngica e redução da riqueza de espécies. Apesar dos fungos 

apresentarem uma rápida atividade na degradação de resíduos orgânicos e mineralização do N, 

a competição com as bactérias podem reduzir a abundância de táxons fúngicos (Chinta; Uchida; 

Araki, 2021). Högberg et al. (2020) corroboram que ambientes ricos em N tende a favorecer a 

maior atividade bacteriana, enquanto os grupos fúngicos se sobressai em ambiente mais pobres 

de N.  

Os gêneros fúngicos de maior abundância nas áreas de mata nativa e recuperada 

(Figura 5) foram os que apresentaram maiores correlações positivas com as propriedades do 

solo, biomassa microbiana e atividade enzimática. Aspergillus e Penicillium são amplamente 

estudados como promotores de crescimento vegetal (Argumedo-Delira; Gómez-Martínez; 

Mora-Delgado, 2022), atuam na solubilização de fósforo e potássio a partir de fonte insolúveis, 

auxiliando na disponibilidade de nutrientes e contribuindo para a nutrição de plantas (Toribio 

et al., 2025). Podem favorecer o crescimento e proteção de plantas contra o estresse salino e 

auxiliar a sanidade vegetal pela produção de metabólitos capazes de inibir a infecção de fungos 

patogênicos de plantas (Wang et al., 2026), apresentando ainda potencial de uso para 

biorremediação de metais pesados no solo (Thorat; Dass, 2025; Xu et al., 2024). Essas 

características destacam a importância desses grupos em ambientes naturais e revegetados, sua 

maior ocorrência pode ser um indicador de qualidade do solo e do avanço no processo de 

recuperação ecológica. Por outro lado, o gênero Aspergillus também abriga espécies 

patogênicas que causam diversas doenças em frutas tropicais por todo o mundo (Wang, 

Chenguang et al., 2025). Aspergillus e Penicillium são os principais fungos produtores de 
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ocratoxina, uma das toxinas mais prejudiciais em grãos na agricultura (Wang et al., 2016). No 

entanto, as espécies patogênicas são comumente relatadas em frutos e grãos pós colheita. 

Diferente do gênero Curvularia, documentado como um dos principais grupos patogênicos 

encontrados em solos de cultivo agrícola (Idbella; Bonanomi, 2023). Um estudo realizado na 

China identificou diferentes espécies desse gênero causando doença em pastagem (Zhao, J. et 

al., 2025). Em nosso estudo, este fungo foi mais abundante em solos degradados e, portanto, 

pode estar associado a perda da resiliência do solo em manter um ambiente saudável.  

O gênero Malassezia foi outro grupo abundante em área degradada. Este fungo foi 

relatado entre os fungos patogênicos de maior predominância identificados em áreas adjacentes 

a aterro sanitário (Zhang et al., 2025). Esse gênero está relacionado com a biodegradação de 

plásticos, apresentando alta atividade na degradação de PVC (El-Dash et al., 2023). Encontrado 

no microbioma envolvidos na degradação de plásticos do solo em aterros sanitários (Kumar et 

al., 2024), e com aumento da abundância em áreas enriquecidas de polímeros biodegradáveis 

(Bernetti et al., 2025). Esses achados sugerem que o desenvolvimento desse fungo é favorecido 

em ambientes mais hostis e poluídos. O que corrobora com o nosso estudo, no qual a presença 

do gênero Malassezia foi predominante em área de avançado processo de degradação do solo. 

Além disso, esse fungo foi um dos gêneros identificados como indicadores em um experimento 

a longo prazo que simulou os efeitos da redução da chuva e aumento de temperatura em região 

semiárida da Espanha (Cuartero et al., 2024), evidenciando sua capacidade adaptativa a 

situações extremas. Portanto, a abundância desse gênero pode ser um indicador de áreas sob 

avançado estágio de desertificação. 

7.4. Nichos ecológicos 

Generalistas são aqueles que conseguem se desenvolver dentro de uma faixa mais 

ampla e suporta maiores variações ambientais (Gubry-Rangin et al., 2024). Os especialistas têm 

o desenvolvimento condicionado a um ambiente mais restrito e por isso são considerados mais 

sensíveis às mudanças climáticas (Pandit et al., 2016). 

As maiores taxas de grupos generalistas em Irauçuba sugerem maior estabilidade 

da comunidade fúngica neste núcleo frente às mudanças climáticas e antrópicas que aceleram 

o processo de degradação. A contribuição de grupos generalistas para a alfa diversidade de 

comunidades microbianas representa uma importante característica ecológica de ambientes 

saudáveis (Loos et al., 2024). A presença de espécies generalistas pode conferir maior 

resistência ecológica e auxiliar na manutenção da estabilidade funcional em ambientes naturais 
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com variações frequentes (Xu et al., 2022; Zheng et al., 2023), por isso é esperado que grupos 

generalistas mantenham populações mais estáveis em resposta a processos de perturbação 

ambiental (Chen et al., 2021). Além disso, a característica de generalistas de explorar muitos 

recursos facilita a sua coexistência com especialistas em mesmo habitat, sem exercer uma 

pressão competitiva (Poisot; Lounnas; Hochberg, 2013). Outro fator importante é a tendência 

evolutiva de espécies generalistas tornar-se especialistas, à medida que se espalham no 

ecossistema e enfrentam pressões ambientais distintas, fazendo com que se adaptem a novos 

nichos (Sriswasdi; Yang; Iwasaki, 2017). Isto é, a abundância de espécies generalistas contribui 

tanto para a manutenção de um ecossistema equilibrado e dinâmico, como pode favorecer a 

formação de novas comunidades especializadas, em resposta às alterações do ambiente.  

Os grupos especialistas conseguem obter vantagens e prosperar em ambientes 

perturbados, atingindo altas densidades em nichos específicos (Zhang, Q. et al., 2023). No 

entanto, a ocupação de nichos de estreita amplitude pode caracterizar uma sobreposição de 

espécies e alta disputa por recursos ambientais (Zheng et al., 2023). À medida que a perturbação 

aumenta, os nichos de habitat dos especialistas tornam-se cada vez mais limitados e 

desconectados (Chen et al., 2021). A pressão de adaptação em ambientes de estreita amplitude 

pode resultar em perda de linhagens de especialistas (Gubry-Rangin et al., 2024).  

Entretanto, a especialização de grupos fúngicos pode não estar associada a 

condições de estresse e limitação de recursos, mas interligada a comunidade vegetal presente 

em áreas de mata nativa e recuperação. Os microrganismos são influenciados pela comunidade 

vegetal, através de compostos químicos secretados pelas raízes na região da rizosfera, que em 

troca trazem benefícios para o crescimento e reprodução de plantas saudáveis (Banerjee; Van 

der Heijden, 2023; Berendsen; Pieterse; Bakker, 2012). Essa relação permite que a comunidade 

vegetal obtenha vantagens ecológicas, pois à medida que controla a comunidade microbiana, 

tem o seu crescimento favorecido com melhorias nas propriedades físicas e químicas do solo 

(Fall et al., 2022). Através da liberação de proteínas e fitoquímicos pelas raízes, as plantas 

desenvolvem diversas interações, desde associações positivas com fungos micorrízicos e 

promotores de crescimento até interações negativas com microrganismos e invertebrados 

patogênicos (Badri; Vivanco, 2009). O aumento de ácidos orgânicos, fenólicos e flavanóides 

impacta significativamente a diversidade microbiana, fungos patogênicos e saprofíticos 

presentes no solo (Zhao, S. et al., 2025).  

Os resultados de Wang et al. (2025) demonstram que a rizosfera esteve associada a 

genes funcionais de ciclagem de N e P, enquanto o microbioma da hifosfera se relacionou com 
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genes funcionais de degradação do C. Evidenciando a especialização de microrganismos em 

diferentes nichos do solo. Em um estudo da restauração em área semiárida na China, a 

comunidade microbiana do solo antes dominadas por r estrategistas passou a ser dominada por 

k estrategistas, assim houve redução da decomposição da matéria orgânica e facilitou o 

armazenamento de carbono no solo (Wan et al., 2024). Esse estudo evidenciou a grande 

contribuição que a restauração de áreas degradadas exerce sobre as mudanças climáticas global. 

Mi et al. (2025) ressaltam o potencial de contribuição dos microrganismos para a restauração 

de pastagens degradadas por diferentes mecanismos, como promotores de crescimento, 

produção de metabólitos secundários e solubilização de fósforo. 

Em Cabrobó, ocorre o desenvolvimento de grupos especializados em área de mata 

nativa e de recuperação, mas com a presença de grupos em comum nas duas áreas (31,9%). Isso 

sugere que a comunidade fúngica da área em recuperação ambiental se assemelha à comunidade 

da área de mata nativa. A maior proporção de especialistas presentes no cenário de recuperação 

(44,8%) em relação à área degradada (19,7%) sugere que o processo de desertificação 

influencia na composição dos grupos fúngicos, obtendo características próprias, e a adoção de 

métodos de recuperação parece ter influenciado na recomposição desses microrganismos se 

assemelhando ao encontrado na área nativa. 

Os impactos da degradação do solo no núcleo de Cariris Velhos parecem reduzir a 

população de grupos especialistas, ao comparar com a comunidade fúngica existente em área 

de vegetação nativa. A menor taxa de especialistas na área degradada sugere uma menor 

diversidade funcional. Já as áreas de mata nativa e de recuperação, apesar de possuírem 

características próprias, se assemelham e compartilham parte da comunidade fúngica presente 

no solo. 

Em Irauçuba houve um maior compartilhamento de grupos fúngicos presentes em 

áreas nativas e áreas de recuperação. Isso sugere que o processo de recuperação foi eficiente 

em resgatar os grupos fúngicos presentes em áreas naturais. É notório também que a taxa de 

generalista não apresentou valores tão baixo quando comparadas ao solo degradado, indicando 

que o processo de degradação de terras não teve grande influência para a alteração da 

comunidade fúngica, comparado aos outros locais de estudo.  

Em Gilbués há menor ocorrência de generalistas. As maiores taxas de especialistas 

em áreas degradadas e restauradas sugere que as diferentes alterações ambientais, incluindo os 

fatores estressores, favoreceram a especialização de espécies nos diferentes locais (Pereira et 

al., 2022a). O que condiz com a significativa distinção das comunidades fúngicas observadas 
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pela análise da β-diversidade. Isto é, a técnica de recuperação adotada não foi eficaz em resgatar 

os grupos presentes em área natural, mas favoreceu o desenvolvimento de uma comunidade 

microbiana que desempenha funções distintas. 

7.5. Networks 

As comunidades microbianas se caracterizam por sua complexidade, composta por 

uma diversidade de espécies em interações (Berry; Widder, 2014). A análise de rede é uma 

forma de buscar compreender a estabilidade de comunidades microbianas em resposta a 

processos estressores (Hernandez et al., 2021). Esse tipo de análise se baseia na ecologia 

microbiana, onde o conjunto de microrganismos interconectados são denominados como “nós”, 

e as relações estabelecidas entre si formam ligações, conhecidas por “arestas” (Oña; Shreekar; 

Kost, 2025). As arestas podem ser positivas, indicando a ocorrência de interações cooperativas 

(como mutualismo) ou podem ser negativas, indicando interações antagônicas (competição, 

comensalismo, outros) (Cui et al., 2025). O maior número de arestas total em áreas nativas e 

recuperadas evidenciam a maior interação entre os diferentes grupos fúngicos do solo. O 

número de arestas positivas e negativas teve variação entre as áreas, com maiores proporções 

de arestas positivas em todos os cenários. Essa variação nos valores de arestas negativas e 

positivas nas redes fúngicas representa a dinâmica de processos ecológicos, como a cooperação 

e competição por recursos, características de comunidades em processo de recuperação (Guang 

et al., 2025). O número total de nós e arestas nos dão indícios sobre a complexidade de uma 

rede microbiana, redes mais complexas são características de ecossistemas menos perturbados 

(Siles; García-Sánchez; Gómez-Brandón, 2021). O grau representa a quantidade de arestas que 

se conectam a um mesmo nó (Chen et al., 2020), enquanto a modularidade mede a força de 

interconexão existentes entre diferentes táxons, que interagem mais fortemente entre si e 

formam conglomerados (ou módulos). valores maiores de modularidade indicam maior 

estabilidade da rede (Hernandez et al., 2021). Apesar da similaridade entre as diferentes redes 

de coocorrência, as áreas nativas e de recuperação apresentaram os maiores valores de 

modularidade relativa, grau médio e arestas totais, em relação as áreas degradadas. Padrão 

similar foi observado anteriormente por Pereira et al. (2022a), sugerindo que o processo de 

degradação contribui para a simplificação das comunidades fúngicas, com redução das 

interações entre os diferentes grupos. Hernandez et al. (2021) também observaram que o 

estresse ambiental afeta as redes microbianas e apresentam menor estabilidade. Por outro lado, 

a maior complexidade e estabilidade observada em áreas de mata nativa e recuperação em 
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região semiárida pode ser influenciada diretamente pela comunidade vegetal presente (Guang 

et al., 2025). 

Os resultados sugerem que as comunidades de fungos alteradas pelo processo de 

degradação ou recuperação do solo formam uma nova rede de interações estáveis e adaptadas 

às alterações ambientais. Pesquisas adicionais devem ser realizadas para tentar identificar quais 

são os táxons fúngicos envolvidos nas principais interações e as espécies chaves existentes em 

cada cenário. Sabe-se também que as comunidades microbianas são compostas por organismos 

diversos em constante interação entre si, portanto é necessário investigar a influência de outros 

grupos sobre a comunidade fúngica do solo. 

 

7.6. Predição funcional 

Dentre os grupos funcionais preditos, os patógenos de plantas e os fungos 

saprofíticos apresentaram maior abundância em todos os cenários e nos fornecem informações 

sobre a alteração de grupos funcionais em áreas desertificadas. Os saprófitos foram 

classificados de acordo com sua fonte preferencial de energia (saprófitos de solo, 

decompositores de serapilheira e de madeira), demonstrando a multifuncionalidade de grupos 

fúngicos. Os saprófitos são fungos que vivem livres no solo, comumente sobrevivem da 

decomposição da serapilheira, de onde obtém energia (Wang et al., 2023; Zhang et al., 2021). 

Ou seja, apresentam forte relação com o teor de matéria orgânica no solo.  

A abundância de saprófitos não especificado reduziu nas áreas degradadas e 

apresentou os maiores valores em áreas sob vegetação nativa ou recuperação. Segundo Wang 

et al. (2023), a abundância de saprófitos aumenta com a sucessão florestal e com o aumento de 

matéria orgânica recalcitrante no solo. Um estudo em zona árida da China observou que os 

fungos saprófitos são influenciados pelas alterações físico-químicas condicionadas por 

diferentes espécies de plantas, e que esses microrganismos podem ser utilizados como 

indicadores ecológicos por apresentarem forte correlação positiva com estabilidade de 

agregados, propriedades físicas do solo e aumento de nutrientes (Kang et al., 2023). Isso explica 

a tendência em nossa predição, na qual a abundância de saprófitos não específicos aumenta em 

áreas de recuperação a longo prazo ou sob vegetação nativa. Esse grupo é de grande importância 

em áreas florestadas, auxiliando na disponibilização de nutrientes através da decomposição da 

serapilheira (Pan et al., 2023). Outra tendência encontrada em nossos resultados, saprofíticos 

de serapilheira teve menor abundância nos locais degradados, essas áreas são caracterizadas 

pela expressiva remoção de vegetação, o que minimiza o aporte de matéria orgânica e 
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serapilheira. Corroborando, a deposição de serapilheira utilizada como método de recuperação 

do solo com promoveu alterações na comunidade fúngica com o aumento de fungos saprófitos 

(Sukdeo et al., 2019).  

Ocorre uma tendência inversamente proporcional entre saprófitos e patógenos de 

plantas. Enquanto o processo de degradação reduz a proporção de saprófitos, a abundância de 

fitopatógenos tende a aumentar. Patógenos são microrganismos conhecidos por sobreviver e 

obter energia parasitando um hospedeiro (Mi et al., 2025). Os fitopatogênicos utilizam as 

plantas como hospedeiro. Estes fungos desenvolveram diversas estratégias que permitem 

explorar e controlar as vias metabólicas de plantas para aquisição de nutrientes, como a 

produção de toxinas, enzimas degradadoras da parede celular, podendo se alimentar de células 

vivas ou mortas (Kabbage; Yarden; Dickman, 2015). A maior ocorrência desse tipo de fungo 

em áreas degradadas corrobora com a pesquisa de Cuartero et al. (2024), que identificou 

aumentos na abundância relativa de táxons fúngicos patogênicos de plantas em condições de 

elevado estresse ambiental em região árida. Ou seja, o desenvolvimento desses organismos é 

favorecido em ambientes mais estressores. As alterações ambientais provocam alterações 

evolutivas em patógenos, que tendem a se adaptar às novas condições, potencializando o 

ressurgimento de doenças ou até mesmo originando novas doenças (Lahlali et al., 2024).  

De acordo com Du et al. (2024) a alteração de adubação fertilizada para adubação 

com fontes orgânicas promoveu aumentos de fungos saprófitos e reduziu a proporção de 

patógenos, demonstrando que esses grupos respondem de forma diferente a incorporação de 

matéria orgânica no solo. Idbella e Bonanomi, (2023) compararam o microbioma de solos sob 

diferentes tipos de manejos e observaram que os ecossistemas naturais promovem o 

desenvolvimento de uma microbiota benéfica capaz de controlar a proliferação de patógenos.  

Os fungos micorrízicos constituem um outro grupo de importância, porém 

encontrados em menor abundância em nossa análise. As associações micorrízicas exercem 

grande influência em diversos processos agroecológicos e ecossistêmicos (Silvana et al., 2020), 

são capazes de regular a disponibilidade de nutrientes e conhecidos por proporcionar o 

crescimento de espécies vegetais mesmo em condições ambientais adversas, como solos 

degradados em região semiárida da Caatinga (Garcia et al., 2025; Silva et al., 2022, 2024c). No 

entanto, muitas espécies de FMA encontradas em amostras ambientais não se encontram 

descritas nas bases de dados metagenômicos, isso torna a identificação de FMA por meio de 

análises de sequenciamento da região ITS limitada e resulta em subestimação de táxons por 

esse método (Delavaux et al., 2022). A análise metagenômica utilizando a região do rRNA 
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demonstrou subamostragem de microrriza arbuscular em mais de 70% de ecorregiões diferentes 

(Stewart et al., 2025). Regiões semiáridas e desérticas estão entre os ecossistemas mais 

subamostrados, o que contribuiu para esse entrave no estudo de FMAs. Por isso, discutir a 

ocorrência desses grupos encontrados pela predição funcional pode nos induzir a interpretações 

errôneas. Recentemente, Silva et al. (2024c) utilizaram sequenciamento de amostras 

amplificadas em região específica para grupos micorrízicos, porém a maioria dos estudos 

realizados em semiárido brasileiro adotam a análise morfológica e/ou a inoculação com esporos 

para o estudo dos FMAs (Garcia et al., 2025; Garcia; Mendes Filho, 2022; Silva et al., 2022), 

obtendo resultados exitosos na identificação e caracterização desses grupos.  

Os estudos de análise metagenômica para caracterização e predição de grupos 

fúngicos funcionais no semiárido brasileiro ainda são escassos. Portanto, este trabalho fornece 

resultados relevantes que podem ser utilizados como base para pesquisas futuras que busquem 

aprimorar a capacidade preditiva e a interpretação dos impactos da desertificação sob a 

funcionalidade de comunidades fúngicas. Os resultados encontrados até aqui demonstram que 

a desertificação promove a perda de grupos funcionais que atuam principalmente na 

decomposição da matéria orgânica e ciclagem de nutrientes e favorece o desenvolvimento de 

patógenos de plantas.   

 

 

  



51 
 

8. CONCLUSÕES 

O processo de degradação do solo promove a alteração dos grupos fúngicos em 

áreas perturbadas, afetando a estabilidade da comunidade fúngica e favorecendo o 

desenvolvimento de espécies patogênicas. Por outro lado, a adoção de práticas de recuperação 

do solo promove a recomposição de grupos fúngicos do solo com maior diversidade funcional, 

favorecendo o desenvolvimento de fungos saprófitos, que são espécies chaves na recuperação 

de áreas degradadas, contribuindo para a decomposição de matéria orgânica e ciclagem de 

nutrientes. A atividade enzimática é sensível ao processo de degradação do solo e pode ser 

utilizada como um importante indicador da qualidade do solo, apresentando aumento 

significativo com a adoção de recuperação ambiental. Os gêneros Aspergillus e Penicillium 

podem ser considerados grupos indicadores de solos saudáveis, com maior abundância em áreas 

nativas e em recuperação. Enquanto o aumento na abundância dos gêneros Curvularia e 

Malassezia indicam a alteração da comunidade fúngica em resposta ao avançado processo de 

desertificação. Em conjunto, os resultados indicam que práticas de recuperação ambiental 

contribuem para a reestruturação da comunidade fúngica e para a recuperação funcional do solo 

em áreas sob processo de desertificação no semiárido brasileiro. 
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