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INTRODUÇÃO 

A composição das populações de microrganismos presentes no solo é um dos fatores 
que podem afetar, também, o destino dos agrotóxicos no ambiente. Algumas bactérias, 
como as do gênero Pseudomonas, podem degradar até 60% de resíduos de agrotóxicos. 
Portanto, além de importantes promotoras da estabilidade do solo e manutenção de 
nutrientes, as bactérias podem ser aliadas na descontaminação de ambientes e como 
consequência, na diminuição do lançamento de resíduos em efluentes.  

Bactérias promovem o equilíbrio e sustentabilidade do solo em agroecossistemas, 
metabólica e fisiologicamente (Wakelin et al., 2008), porém, alguns estudos em ambientes 
aquáticos têm relatado que comunidades bacterianas são afetadas pela contaminação de 
agrotóxicos, causando inclusive a diminuição na diversidade de espécies (Barreiros et al., 
2011; Pesce et al., 2008).  Através da modificação na composição de espécies 
bacterianas, a estabilidade do solo também pode ser afetada.  

A combinação de diferentes estratégias é necessária para que a caracterização da  
população de microrganismos seja bem representada (Müller et al., 2002). Métodos 
convencionais são menos eficientes quanto à caracterização da diversidade de micro-
organismos, porém são importantes aliados na formação de bancos de isolados com 
potencial de aplicação em controle biológico, biotecnologia e formulados que podem ser 
utilizados diretamente na agricultura (Bascom-Slack et al., 2009; Vaz-Moreira et al., 2011). 
Assim como técnicas de PCR e sequenciamento trazem resultados interessantes quanto 
a identificação de espécies. 

Devido à importância econômica dessa cultura e, constante aumento na produtividade 
e áreas plantadas, estudos sobre a manutenção de recursos naturais são indispensáveis 
para a sustentabilidade da produção. Este trabalho teve como objetivo avaliar o efeito de 
resíduos de agrotóxicos sobre a dinâmica de comunidades de grupos funcionais 
bacterianos na água. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Amostras de água foram coletadas em duas lavouras orizícolas, cultivadas sob o 
sistema pré-germinado, e açudes utilizados como fonte de irrigação situados no município 
de Viamão, Brasil. Durante o ano agrícola 2012/13 foram realizadas amostragens em três 
períodos: após o preparo do solo, na fase vegetativa e na fase reprodutiva da planta. Em 
cada lavoura foi coletada uma amostra composta da lâmina de água das parcelas 
orizícolas (até 10 cm) e amostras em duas estratificações dos açudes (até 10 cm e de 50-
100 cm), acondicionadas em frascos esterilizados e conservados a 4ºC até serem 
realizadas as análises.  No momento da coleta foram feitas as medições da temperatura 
da água e pH utilizando o equipamento Intelligent Meter (INSTRUTHERM PH-1300). As 
análises de resíduos de agrotóxicos foram realizadas pelo Laboratório de Análise de 
Resíduos de Agrotóxicos (LARP), da Universidade Federal de Santa Maria. 
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As amostras foram diluídas em solução salina estéril em 10 -2 para bactérias 
actinomicetos e solubilizadoras de fosfato e, 10-3 para bactérias heterotróficas e 
Pseudomonas, que foram inoculadas em meio Agar Amido de Caseína, meio NBRIP, meio 
Agar Plate Count (HIMEDIA) e meio de King B Base (HIMEDIA) respectivamente, em 
triplicata. As Unidades Formadoras de Colônias (UFC) foram contabilizadas com auxílio 
de contador de colônias e posteriormente realizadas as provas bioquímicas de catalase, 
uréase, glicose, amido, caseína, esculina, frutose, lactose, galactose, manitol e sacarose. 

Foram aplicados os testes de Análise de Variância para a comparação da abundância 
entre os grupos, entre grupos e locais e entre grupos e fases da cultura e comparação das 
médias feita através do Teste de Tukey. Já para a comparação entre os grupos funcionais 
e os resíduos de agrotóxicos foi aplicada uma Análise de Correspondência Canônica. 

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

Todos os grupos funcionais avaliados neste trabalho foram encontrados tanto nas 
lavouras quanto nas fontes de irrigação, porém a abundância se deu de forma diferente 
entre os locais. O maior número de Unidades Formadoras de Colônias (UFC) foi 
encontrada nas lavouras, essa diferença foi comprovada estatisticamente através da 
Análise de Variância (F= 9,859; gl=1; p<0,005). Demostrando que esse ambiente 
heterogêneo é favorável ao crescimento dos grupos avaliados.  

A distribuição dos grupos funcionais também foi comparada em relação às fases da 
cultura, porém estas não influenciaram os grupos heterotróficas (F=0,264; gl=2; p=0,771), 
Pseudomonas (F=0,392; gl=2; p=0,682), Actinomicetos (F=1,655; gl=2; p=0,222) e 
bactérias Solubilizadoras de Fosfato (F=0,344, gl=2; p=0,714). A abundância, ou seja, a 
UFC variou entre os grupos funcionais (F=12,759; gl=3; p<0,001), sendo mais abundantes 
as bactérias heterotróficas e gênero Pseudomonas e, em menor número, as bactérias 
actinomicetos e solubilizadoras de fosfato. Um pequeno número de bactérias do grupo 
fluorescentes foi encontrado, mas como estavam em abundância muito baixa não foram 
incluídas nas análises estatísticas. 

Em solos tropicais, a maioria das bactérias são Gram-positivas, em torno de 70% 
(Venkatachalam et al., 2015). Nas amostras de água, a maior abundância encontrada foi 
de bactérias do gênero Pseudomonas, que são Gram-negativas. Dentre as bactérias 
heterotróficas, que também foram abundantes, não foi feita a coloração pelo método 
diferencial de Gram para identificar a frequência de Gram-positivas e negativas, mas Van 
Bodegom et al. (2001) reporta bactérias do gênero Pseudomonas como as bactérias 
heterotróficas mais abundantes em solo de lavoura de arroz. Fatores como adição de 
fósforo e nitrogênio através de fertilizantes podem provocar um aumento de bactérias 
heterotróficas em lavouras de arroz (Barreiros et al., 2011), dentre elas as do gênero 
Pseudomonas. 

O perfil bioquímico dos grupos funcionais demonstrou requisição nutricional 
diferenciada entre os grupos. Bactérias heterotróficas apresentaram frequência mais baixa 
de resultados positivos para a prova de uréase (38,2%), enquanto os demais grupos 
estavam todos acima de 70%. Bactérias solubilizadoras de fosfato tiveram frequência de 
resultados positivos, mais baixa para as provas de catalase (77,4%), glicose (75,5%), 
amido (43,4%), caseína (52,8%), esculina (60,3%), frutose (64,1%), galactose (52,8%) e 
lactose (64,1%). Para a produção de gás na prova de glicose, onde todos os grupos 
ficaram com resultados abaixo de 14% enquanto bactérias que solubilizam fosfato 
apresentaram cerca de 40% de resultados positivos. O grupo com maior frequência de 
resultados positivos foi de bactérias actinomicetos. Elas tiveram maior frequência positiva 
para catalase (98,9%), amido (68,8%), frutose (95,7), lactose (91,4%), manitol (76,3%) e 
sacarose (91,4%). 

A soma dos dois primeiros eixos da CCA foi de 74,1%. Apenas propoxur mostrou ter 
uma correlação média com o eixo 2 (0.389), influenciando bactérias solubilizadoras de 
fosfato e Pseudomonas spp. (Figura 1). Carbendazin teve correlação baixa e negativa com 



 

 

o eixo 1 (-0.257), assim como temperatura (-0.225). Metrsulfuron apresentou correlação 
baixa e positiva ao eixo 2 (0.170) assim como pH (0.162).  

 
Figura 1. Diagrama de ordenação produzido pela Análise de Correspondência Canônica 
(ACC). As espécies estão representadas por círculos (•), os locais por triângulos (▲) com 
abreviação: L1 (lavoura local 1), L2 (lavoura local 2), V (fase fenológica vegetativa), R (fase 
fenológica reprodutiva). Os resíduos representados pelo símbolo (+) com abreviação 
Carbenda (carbendazim), Propoxur (propoxur), Metsulfu (metsulfurom metílico), Carbofur 
(carbofurano), Clomazon (clomazone). Análise realizada através do software PCord 6. 
 

A quantidade aplicada, o tempo de exposição ao produto, assim como o número de 
repetições também gera uma resposta diferenciada dos microrganismos. Bactérias 
normalmente tem uma resposta de recuperação rápida à aplicação, até mesmo podem ter 
uma resposta adaptativa da comunidade quando a frequência da aplicação é alta, 
tornando-se mais resistentes à toxicidade (Imfeld and Vuilleumier, 2012). 

Nesse trabalho, as maiores concentrações de resíduos de agrotóxicos foram 
encontradas na fase fenológica da planta correspondente à vegetativa. Apenas para o 
grupo de actinobactérias foi possível perceber que ocorre decréscimo nas atividades de 
catalase, glucose, esculina, galactose, manitol e sacarose, justamente na fase de maior 
concentração de químicos. Pois essas atividades aparecem em níveis altos antes da 
aplicação, baixam no período de maior concentração de químicos e tornam a aumentar na 
fase reprodutiva. Para os demais grupos esse efeito não fica evidenciado. 

Testes mais específicos com actinobactérias podem inferir mais diretamente se o 
efeito da diminuição na atividade metabólica é decorrente da aplicação de agrotóxicos e, 
se confirmado, elas poderiam ser utilizadas como bioindicadoras em ambientes agrícolas, 
já que são mais sensíveis a alterações químicas e biológicas no ambiente, provocadas por 
agrotóxicos. 

 
 

CONCLUSÃO 

 
Os resultados gerados pela CCA indicam que os resíduos de agrotóxicos pouco afetaram a 
abundância dos grupos funcionais avaliados. Somente Propoxur mostrou ter correlação 
média com bactérias solubilizadoras de fosfato e Pseudomonas spp. Porém, a diminuição do 



 

 

metabolismo de bactérias actinomicetos durante a fase vegetativa. Nesse período, foram 
encontradas as maiores concentrações de resíduos de agrotóxicos na lâmina d’água das 
lavouras. 
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