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RESUMO  
 

Introdução: Este estudo investigou a influência da manipueira na comunidade 
bacteriana do solo, comparando dois tratamentos: um com manipueira (M2) e outro sem 
manipueira (M1). Objetivo: avaliar como a aplicação desse resíduo poderia modificar a 
diversidade e abundância das bactérias presentes nas amostras de solo. Foram 
coletadas amostras em quatro diferentes tempos (T0, T1, T2 e T3). Método e 
Resultados: Foram isoladas 146 cepas, sendo 65 do tratamento M1 e 81 do tratamento 
M2. As análises de diversidade bacteriana não revelaram diferenças significativas entre 
os tratamentos, além de não haver diferenças significativas na composição da 
comunidade bacteriana. No entanto, o tratamento M2 apresentou maior abundância de 
microrganismos em comparação ao M1. A identificação revelou uma predominância do 
gênero Clostridium, recorrente em ambos os tratamentos. Outros gêneros identificados 
incluem Corynebacterium, Lactobacillus, Pseudomonas, Staphylococcus, 
Enterobacteriaceae.  Conclusão: Embora a manipueira não afete a diversidade 
bacteriana do solo, pode contribuir para um aumento na abundância microbiana 
influenciando a dinâmica do ecossistema do solo. 
 
Palavras-chave: Comunidade bacteriana. Resíduo de mandioca. Solo. 
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ABSTRACT 

 
Introduction: This study investigated the influence of cassava residue on the soil 
bacterial community, comparing two treatments: one with cassava residue (M2) and the 
other without cassava residue (M1). Objective: To evaluate how the application of this 
residue could modify the diversity and abundance of bacteria present in soil samples. 
Samples were collected at four different time points (T0, T1, T2, and T3). Methods and 
Results: A total of 146 strains were isolated, 65 from treatment M1 and 81 from 
treatment M2. Bacterial diversity analyses revealed no significant differences between 
treatments, nor were there significant differences in bacterial community composition. 
However, treatment M2 showed a higher abundance of microorganisms compared to 
treatment M1. Identification revealed a predominance of the genus Clostridium, recurrent 
in both treatments. Other genera identified include Corynebacterium, Lactobacillus, 
Pseudomonas, Staphylococcus, and Enterobacteriaceae. Conclusion: Although 
cassava starch does not affect soil bacterial diversity, it may contribute to an increase in 
microbial abundance, influencing the dynamics of the soil ecosystem. 

Keywords: Bacterial community. Cassava residue. Soil. 
 
1. INTRODUÇÃO 

O solo é um ambiente único, especialmente quando comparado a outros 
habitats, devido à sua natureza heterogênea e complexa. Nele, habitam microrganismos 
que vivem em consórcios, interagindo entre si e com o ambiente, desempenhando 
papéis fundamentais em diversos processos geoquímicos, como a decomposição da 
matéria orgânica e a ciclagem de nutrientes e energia (Cardoso, 2016). No entanto, 
ações antrópicas negativas têm causado sérios impactos ao meio ambiente, resultando 
na perda de biodiversidade e comprometendo o uso sustentável dos recursos naturais, 
especialmente o solo, cuja qualidade precisa ser preservada para garantir a manutenção 
desses recursos (Da Silva, 2015). 

A agricultura tem se intensificado nos últimos anos, trazendo impactos 
significativos sobre o solo e a microbiota que nele habita, sendo um exemplo importante 
a cultura da mandioca. No Brasil, devido à grande variabilidade de condições climáticas 
e de solos, existem mais de 3.000 variedades de mandioca catalogadas, muitas das 
quais estão ligadas à identidade cultural de diversas populações e comunidades 
brasileiras, destacando-se em diferentes momentos da história nacional (Marques et al., 
2023). 

A Manihot esculenta Crantz, planta originária da América do Sul, dependendo do 
local pode ser conhecida como mandioca, macaxeira ou aipim e pertence à família. É 
uma das principais culturas alimentícias, destacando-se por suas raízes tuberosas ricas 
em amido, utilizadas para diversos fins (Marinho et al., 2021). A mandioca é uma das 
culturas agrícolas de maior produção no Brasil, especialmente na região Norte (Souza 
et al., 2019). De acordo com a EMBRAPA (2018), o estado do Pará representa 60,66% 
das áreas cultivadas de mandioca e, consequentemente, responde por 56,96% da 
produção da cultura na região. 

Segundo a EMBRAPA (2020), o cultivo de mandioca garante uma colheita 
constante e é uma excelente fonte de forragem, sendo tanto rica em proteínas (parte 



 

Revista FAG Saúde- ISSN: 2965-9868 – v.4, n.2, jul./dez. 2025.  
 

37 

aérea) quanto em energia (raízes). No entanto, o processamento industrial ou artesanal 
da mandioca gera resíduos sólidos e líquidos que podem causar impactos ambientais 
quando descartados de maneira inadequada, e entre estes destaques se dá a 
manipueira (Farias et al., 2024).  

A manipueira é um resíduo líquido leitoso de cor amarelo-claro resultante do 
processo de prensagem da mandioca, após esta ser ralada e lavada para a obtenção 
da farinha (Costa, 2018). Esse resíduo é composto por açúcares solúveis e glicosídeos 
cianogênicos (linamarina), o que confere uma toxicidade significativa (Rêgo et al., 2019). 
Essa toxicidade pode afetar a vida microbiana do solo caso este receba o resíduo, 
influenciando fatores como temperatura, pH, luminosidade, salinidade, fontes de 
energia, substratos orgânicos, nutrientes e a presença ou ausência de outros elementos 
tóxicos (Eloy et al., 2025). A comunidade microbiana presente no solo impactado pode 
se adaptar à presença desses compostos e desenvolver mecanismos de tolerância 
(Nogueira et al., 2021). Dessa forma, os microrganismos se tornam essenciais como 
bioindicadores na avaliação dos impactos ambientais causados por resíduos 
contaminantes, os quais afetam diretamente o solo e suas propriedades e trazem 
consequências para a vida microbiana ali presente.  

Este trabalho teve como objetivo avaliar a diversidade bacteriana cultivável em 
solo impactado pela manipueira ao longo de diferentes períodos, buscando 
compreender as mudanças na comunidade microbiana causadas pela presença desse 
resíduo. Este estudo pode contribuir para o desenvolvimento de estratégias de manejo 
sustentável e mitigação dos impactos ambientais causados por resíduos agroindustriais 
e pode fornecer dados valiosos para futuras pesquisas sobre a adaptação microbiana a 
ambientes contaminados e seu papel na recuperação e preservação da qualidade do 
solo. 

2. MÉTODO 

 

2.1. Coleta e caracterização do solo 

O solo utilizado para o experimento foi proveniente de uma área da Universidade 
Federal do Oeste do Pará (UFOPA) (2º41’79.1’’ S, 54º74’08.8’’ W), Unidade Tapajós, 
localizada na região da Amazônia Oriental (Fig. 1).  

O solo é caracterizado como Gleissolo, com predominância de textura argilosa 
e coloração preta, frequentemente encontrado em áreas de várzea e com alta 
concentração de matéria orgânica (Maria, 2019). A capacidade de retenção de água e 
nutrientes desse tipo de solo é alta, o que favorece a retenção de compostos e a 
abundância de microbiota (Hartmann e Six, 2022). A área de coleta é rica em raízes de 
plantas nativas e folhas em decomposição, indicando um ambiente com alta atividade 
biológica (Cardoso, 2016). 
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Figura 1. Ponto de coleta (A) Universidade Federal do Oeste do Pará, Unidade Tapajós, Pará, 

Brasil; (B) Estado do Pará, (C) Município de Santarém. 

 
Fonte: Adaptado de Rodrigues (2024). 
 

A coleta foi realizada utilizando pá e enxada, retirando-se a camada superficial 
do solo a uma profundidade de cerca de 10 cm em uma área de 20 m², para garantir 
amostras representativas da camada influenciada por atividades microbiológicas e a 
presença de matéria orgânica. Aproximadamente 40 kg de solo foi coletado, 
acondicionado em dois recipientes plásticos estéreis de 20 L, com furos no fundo para 
facilitar a drenagem, sendo o solo mantido nestes recipientes por 24 horas para o início 
do experimento. Durante esse período, o solo foi armazenado em temperatura 
controlada (25 °C) e umidade relativa de 70%, para garantir a estabilidade das 
condições ambientais. 

2.2. Preparação e filtragem da manipueira 

A manipueira utilizada neste estudo foi obtida junto a produtores locais no mês 
de novembro de 2018 e foi adquirida diretamente após o processo de prensagem da 
mandioca. Para remover partículas sólidas e impurezas que poderiam interferir nas 
análises microbiológicas, a manipueira foi filtrada com filtro de papel comum (qualidade 
Whatman nº 1, porosidade de 11 µm) (Costa, 2018). Após a filtragem, a manipueira foi 
armazenada em recipientes estéreis, para evitar contaminação, até a utilização no 
experimento. 
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2.3. Condições experimentais – tratamentos M1 e M2 

Foram utilizados dois recipientes plásticos de 20 L para o desenvolvimento do 
experimento (Fig. 2). O primeiro recipiente (tratamento M1) continha exclusivamente 
solo, enquanto o segundo recipiente com solo (tratamento M2) foi suplementado com 5 
L de manipueira filtrada, simulando condições de contaminação por resíduos 
provenientes da agroindústria (Farias et al., 2024).  

Durante o experimento, os recipientes foram posicionados em um ambiente 
externo e cercado por tela de jardinagem, sujeitos às condições ambientais naturais, 
com exposição direta à luz solar e precipitação. O local de armazenamento dos 
recipientes próximo ao Laboratório de Bacteriologia (Labac) da Universidade Federal do 
Oeste do Pará (UFOPA), onde as análises microbiológicas foram realizadas.  

A coleta de amostras de solo foi realizada em quatro momentos: uma amostra 
controle (T0) foi coletada no primeiro dia, antes da aplicação da manipueira, seguida 
pelas amostras T1 (15 dias), T2 (30 dias) e T3 (45 dias) (figura 2). Cada amostra 
consistiu em 25 g de solo, coletado com espátula a uma profundidade aproximada de 
20 cm, acondicionadas em sacos plásticos estéreis e transportadas imediatamente para 
o laboratório, onde ficaram 4 °C até o processamento. 

Figura 2. Desenho experimental e metodologias aplicadas no estudo da comunidade bacteriana. 
O experimento foi conduzido com dois tratamentos: M1, contendo solo sem suplementação, e 
M2, contendo solo suplementado com 5 L de manipueira filtrada. As amostras de solo foram 
coletadas em quatro momentos ao longo do tempo: T0 (inicial), T1 (15 dias), T2 (30 dias) e T3 
(45 dias). 

 
Fonte: Autoria própria (2024). 

 
 

2.4 Preparação de inóculos e análises microbiológicas 
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No laboratório, para avaliação da diversidade bacteriana cultivável, 25g do solo 
de cada tratamento foi transferido para um Becker contendo 225 mL de peptona 0,1%. 
O conteúdo foi agitado e homogeneizado, e 1 mL do inóculo foi retirado para diluições 
seriadas (10-1 até 10-5). Cada diluição foi inoculada em triplicata em placas contendo o 
meio Plate Count Agar (PCA, KASVI®), utilizando a técnica spread plate, e incubadas a 
35 °C por 24 horas (Lima et al., 2021). Após o período de incubação, foi realizada a 
Contagem Padrão em Placas (CPP) e as colônias foram isoladas para posterior análise 
de pureza. As cepas bacterianas isoladas foram transferidas para tubos de ensaio com 
meio Trypticase Soy Agar (TSA, KASVI®) e incubadas por 24 horas a 35 °C. Após o 
período de incubação, realizou-se a coloração de Gram para verificação da pureza da 
cultura e observação da morfologia celular por microscopia (Bergey et al., 2000). 

 

2.5 Testes bioquímicos e identificação de bactérias 

Após o cultivo das cepas bacterianas, uma série de testes bioquímicos foi 
realizada para a identificação das bactérias isoladas, conforme os procedimentos 
descritos no Manual de Bergey (Bergey et al., 2000).  

Entre os testes realizados para identificação bioquímica, inclui-se anaerobiose, 
atividade catalásica em lâmina, teste de oxidase, fermentação de carboidratos, teste de 
motilidade coloração de ácida de Ziehl-Neelsen, teste de coagulase, teste de hemólise, 
entre outros. Após a realização dos testes bioquímicos, as cepas bacterianas foram 
preservadas em microtubos contendo meio de cultivo TSA (Tryptic Soy Agar) 
suplementado com glicerol 15%, sendo armazenadas a -20°C para garantir a viabilidade 
das amostras para análises microbiológicas posteriores. 

 

2.6 Análise estatística 

Para avaliar a diversidade bacteriana, foram empregados os índices de 
diversidade recíproca de Simpson (1/D) e Shannon-Wiener (H'), além dos índices de 
similaridade de Jaccard e Bray-Curtis, que possibilitaram a comparação das 
comunidades bacterianas ao longo do tempo. A comparação entre os tratamentos M1 e 
M2 foi realizada por meio da Análise de Variância (ANOVA), com o objetivo de investigar 
o impacto da aplicação de manipueira sobre a estrutura da comunidade bacteriana em 
diferentes tempos de exposição. 

 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

Foram isoladas 146 cepas bacterianas nos dois tratamentos (M1 e M2), sendo 
65 isolados do solo do tratamento M1 (sem manipueira) e 81 isolados do tratamento M2 
(com manipueira). Embora a população bacteriana cultivável tenha sido maior no 
tratamento M2 que no M1 os índices de diversidade de Simpson (1/D) e Shannon-
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Wiener (H'), bem como os índices de similaridade de Jaccard e Bray-Curtis, não 
revelaram diferenças significativas entre as amostras de solo de M1 e M2 (valor de p > 
0,05). 

Dos 146 isolados, 76% (111/146) foram representados por bacilos Gram-
positivos, sendo 46 isolados provenientes de M1 e 65 de M2. Bacilos Gram-positivos 
são encontrados frequentemente em diversos ambientes, incluindo o solo, e sua 
prevalência pode ser atribuída à sua capacidade esporogênica (Ruis et al., 2022).  

A identificação bioquímica dos isolados revelou que a comunidade microbiana 
foi composta por 10 táxons nas amostras de solo do tratamento M1 e 9 táxons nas 
amostras de solo de M2 (tabela 1). O gênero Clostridium foi o mais frequente, 
destacando-se como o grupo bacteriano dominante em ambos os tratamentos (Fig. 3 e 
Fig. 4). 

 
Tabela 1. Táxons identificados bioquimicamente por tratamento e tempos. 

Táxon 
Tratamento Total  T0 T1 T2 T3 
M1 M2 M1 M2 M1 M2 M1 M2 N % 

Clostridium spp. 12 16 4 7 4 9 9 9 70 47,9 
Corynebacterium xerosis 2 1 4 3 2 6 2 4 24 16,4 
Família Enterobacteriacea 1 3 2 2 3 2 1 2 16 11,0 
Pseudomonas spp. 3 1 2 0 3 1 1 2 13 8,9 
Corynebacterium kutsceri 2 5 0 0 1 0 0 0 8 5,5 
Lactobacillus spp. 0 1 3 1 0 0 1 0 6 4,1 
Bacillus spp. 0 0 0 0 0 2 0 1 3 2,1 
Staphylococcus spp. 1 0 0 2 0 0 0 0 3 2,1 
Aeromonas spp. 0 0 1 0 0 0 0 1 2 1,4 
Staphylococcus aureus 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0,7 
Total 21 27 17 15 13 20 14 19 146 100 

Fonte: Autoria própria. 
 

As figuras 3 e 4 ilustram a ocorrência dos táxons identificados nos dois 
tratamentos, apresentando as porcentagens relativas de cada táxon ao longo dos 
diferentes tempos amostrais. Os dados permitem observar a variação na prevalência 
dos gêneros bacterianos, bem como a distribuição relativa dos táxons entre os 
tratamentos M1 e M2. 

O gênero Clostridium é amplamente distribuído na natureza, são bacilos Gram-
positivos, formadores de esporos, anaeróbios estritos e aerotolerantes (Guo et al., 
2020). De acordo com a List of Prokaryotic Names With Standing in Nomenclature 
(LPSN, 2014), atualmente estão descritas 357 espécies e 12 subespécies de 
Clostridium, apresentando uma grande diversidade de características fenotípicas e 
metabólicas (Silva et al., 2022). 

Algumas espécies deste gênero têm a capacidade de utilizar a manipueira como 
fonte de carbono, sendo particularmente relevantes para a produção de 
biocombustíveis. Um estudo conduzido por Chogi et al., 2020 demonstrou que C. 
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beijerinckii apresenta a maior produção de etanol e butanol quando cultivada com 
efluente de mandioca como principal fonte de carbono. Além disso, o gênero Clostridium 
possui uma notável resistência aos cianetos presentes na manipueira, que não afetam 
seu crescimento, e o resíduo gerado pode ser utilizado na produção de energia, como 
biocombustível (Chogi et al., 2022).  

Figura 3. Distribuição dos táxons bacterianos identificados e suas porcentagens por tratamento 
ao longo dos tempos amostrais.  

 
A figura mostra a ocorrência relativa dos principais gêneros bacterianos identificados nos 
tratamentos M1 (solo sem manipueira) e M2 (solo com manipueira) nos tempos de coleta T0, T1, 
T2 e T3. As porcentagens indicam a prevalência de cada táxon em relação ao total de isolados por 
tratamento e tempo, destacando a variação na composição das comunidades bacterianas ao 
longo do experimento. 
Fonte: autoria própria. 
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Figura 4. Distribuição dos táxons bacterianos identificados por tratamento ao longo dos tempos 
amostrais. 
 

 
 

Os gráficos mostram a ocorrência relativa dos principais gêneros bacterianos identificados nos 
tratamentos M1 (solo sem manipueira) e M2 (solo com manipueira) nos tempos de coleta T0, 
T1, T2 e T3.  
Fonte: Autoria própria. 
 

Entre os bacilos Gram-positivos identificados nos dois tratamentos, foram 
encontrados 38 isolados não esporogênicos. Desses, 32 pertencem ao gênero 
Corynebacterium, com a identificação de duas espécies distintas: C. kutcheri, presente 
no tratamento M1 (n=3) e M2 (n=5), e C. xerosis, com 10 isolados no M1 e 14 no M2. 
(Tabela 1). Dentre esses dois táxons, C. xerosis foi o mais recorrente em ambos os 
tratamentos. Muitas novas espécies de Corynebacterium têm sido descritas a partir de 
amostras clínicas humanas e animais, mas a maioria dos isolados do gênero tem origem 
em amostras de solo. O número crescente de novas espécies classificadas dentro deste 
gênero sugere que ainda há muito a ser descoberto sobre a diversidade de 
Corynebacterium (Becker e Wittmann, 2021). Além disso, algumas espécies desse 
gênero são conhecidas por sua capacidade de produzir biossurfactantes e podem 
utilizar uma ampla variedade de substâncias como fontes de carbono, incluindo diesel, 
petróleo, glicose, resíduos agroindustriais e óleos vegetais (Silva et al., 2023).  

Dentre os gêneros bacterianos analisados, destacamos a presença de bactérias 
Gram-negativas, incluindo o gênero Pseudomonas. Este gênero foi frequentemente 
encontrado no tratamento M1 em todos os tempos amostrais, e no tratamento M2, 
esteve presente nos tempos T0 e T2, com um total de 13 cepas isoladas. Pseudomonas 
é considerado um gênero bacteriano de grande interesse clínico, devido à sua ampla 
capacidade de sobrevivência e distribuição cosmopolita. Prefere ambientes úmidos, 
sendo comumente encontrada no solo, na água e em seres humanos (Dos Santos e 
Colombo, 2015). Esse microrganismo também pode colonizar a microbiota da superfície 
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de plantas, mas sua principal função é atuar como patógeno oportunista em hospedeiros 
com falhas nos mecanismos de defesa (Neoprospecta, 2019). Além disso, 
Pseudomonas está associada à produção de biossurfactantes a partir de resíduos 
agroindustriais ricos em lipídios e carboidratos, como o resíduo de manipueira. Esses 
resíduos atendem aos requisitos necessários para a produção de biossurfactantes, e o 
uso de resíduos agroindustriais contribui para a solução de problemas relacionados ao 
descarte e tratamento desses materiais (Brumano et al., 2016). 

Outro gênero bacteriano identificado foi Lactobacillus spp., com 6 cepas isoladas 
nos dois tratamentos. Este gênero foi mais prevalente nos dois primeiros tempos 
amostrais do tratamento M2. Lactobacillus é um bacilo Gram-positivo, não formador de 
esporos, desprovido de flagelos, e apresenta uma forma bacilar ou cocobacilar. É 
aerotolerante ou anaeróbio, heterotrófico e, para sua sobrevivência, degrada açúcares, 
gerando ácido láctico como subproduto (Damasceno et al., 2024). 

As bactérias produtoras de ácido lático são os principais microrganismos 
envolvidos na fermentação espontânea da mandioca (Cavalcante, 2021). O aumento da 
acidez do meio é resultado da produção de ácidos orgânicos, com destaque para o ácido 
lático, que é o mais frequentemente encontrado (Fessard e Remize, 2017). Diversos 
estudos indicam que as bactérias ácido-láticas são os microrganismos predominantes 
no processo de fermentação da mandioca (Brito et al., 2019). Elijah et al. (2014) 
observaram que, na manipueira, existe uma diversidade bacteriana, sendo as espécies 
Lactobacillus fermentum e Lactobacillus plantarum as mais abundantes. Embora a 
temperatura e o pH do ambiente sejam fatores cruciais para a produção de ácido lático, 
esta pesquisa não permitiu a avaliação dos parâmetros físico-químicos da manipueira. 

Curiosamente, o gênero Bacillus foi encontrado apenas no tratamento M2, 
enquanto Staphylococcus aureus foi isolado exclusivamente no tratamento M1 (Tabela 
1, Figura 3).  

O gênero Bacillus é composto por bastonetes Gram-positivos, capazes de 
esporulação e com morfologia bacilar. Essas bactérias são comuns em solos ácidos 
(Ehling-Schulz e Messelhäusser, 2013) e foram encontradas no tratamento M2, nos 
tempos T0 (1º dia) e T1 (15 dias) (Figura 4 e Tabela 1). Espécies de Bacillus competem 
com outros microrganismos pela produção de moléculas bioativas que auxiliam sua 
sobrevivência. Quando presentes em culturas mistas em sistemas de tratamento de 
efluentes orgânicos, essas bactérias podem produzir ácidos orgânicos e liberar 
hidrogênio (Kummer et al., 2016). Chinellato (2017) destacou o gênero Bacillus como 
promissor para biorremediação, corroborando com Calvo et al. (2009), que indicaram 
seu potencial aplicação ambiental. 

S. aureus foi encontrado na amostra do tempo T1 (15 dias), mas não foi 
encontrado nos outros tempos amostrais nem no tratamento M2 (figura 3). 
Staphylococcus aureus são cocos Gram-positivos dispostos em cachos, pertencente à 
família Staphylococcaceae, se desenvolve em ambientes com temperaturas variando 
de 18 °C a 40 °C, podendo ser tanto aeróbica quanto anaeróbica. Sua identificação 
bioquímica inclui reações positivas para catalase, fermentação de manitol e coagulase 
(Taylor e Unakal, 2025). Embora seja uma bactéria comensal importante, S. aureus 
pode causar uma grande variedade de doenças em humanos e animais (Santana et al., 
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2022). A presença de animais abandonados nas dependências da UFOPA, nas 
imediações da área onde o sistema estava instalado, pode explicar a detecção dessa 
bactéria no T1 da amostra M1. Contudo, S. aureus é considerado um problema de saúde 
pública mundial devido ao crescente número de infecções hospitalares, além de ser um 
microrganismo com alta capacidade de adquirir resistência (Fernandes et al., 2020). A 
espécie está associada a mais de 1 milhão de mortes e é considerada a principal causa 
de mortalidade bacteriana em pelo menos 135 países, incluindo o Brasil (Ikuta et al., 
2022). 

A família Enterobacteriaceae foi identificada nos dois tratamentos, com um total 
de 16 isolados, sendo mais frequente no tratamento M2. Enterobacteriaceae 
compreende bactérias Gram-negativas, que inclui patógenos como Klebsiella, 
Enterobacter, Citrobacter, Salmonella, Escherichia coli, Shigella, Proteus, Serratia, entre 
outras. Segundo Soobhany (2018), a presença de enterobactérias indica a possível 
presença de organismos patogênicos. Embora sejam responsáveis por diversas 
doenças em todo o mundo, essas bactérias também desempenham funções benéficas, 
como a degradação da matéria orgânica, já que a maioria dos membros dessa família 
é importante para processos ecológicos (Gomes et al., 2021). 

Dentre os gêneros com menor frequência, destacam-se Aeromonas e Bacillus. 
Cepas de Aeromonas spp. foram encontradas nos tratamentos M1 e M2, enquanto 
Bacillus spp. foi identificado apenas no tratamento M2, nas amostras T2 (30 dias) e T3 
(45 dias). Aeromonas spp. foi identificada no tratamento M1 no T1 (15 dias) com 1 
isolado, e no tratamento M2 com 1 isolado identificado no T3 (45 dias). O gênero 
Aeromonas, pertencente à família Aeromonadaceae, é composto por bacilos Gram-
negativos, autóctones de ambientes aquáticos, mas também encontrados em solo e 
alimentos, sendo capazes de causar infecções em seres humanos e outros animais 
(Fernández-Bravo e Figueras, 2020). Aeromonas spp. é comum em ambientes de 
países de clima quente, onde as condições favorecem o seu crescimento, aumentando 
as chances de exposição a essas bactérias (Chen et al., 2016). Elas são frequentemente 
encontradas em ambientes aquáticos, e algumas espécies fazem parte da microbiota 
de aves aquáticas e de animais ectotérmicos, como répteis e anfíbios. São consideradas 
potencialmente patogênicas para esses animais e seres humanos, causando doenças 
transmitidas pela água ou infecções por inoculação traumática (Kim et al., 2015, Janda 
et al., 2016). 

O índice de diversidade recíproco de Simpson (1/D) e o índice de Shannon-
Wiener (H’) não mostraram diferença significativa na diversidade entre os tratamentos 
e os tempos. Os resultados dos índices foram os seguintes: Teste de Simpson (1/D) M1 
= 0,7358 e M2 = 0,6926; e Teste de Shannon-Wiener (H’) M1 = 1,662 e M2 = 1,572. O 
índice de Simpson avalia a abundância das espécies mais comuns, sendo um índice de 
dominância (Lima et al., 2019), enquanto o índice de Shannon-Wiener (H’) reflete a 
riqueza de espécies em uma comunidade (Begon et al., 2003). Embora não tenha 
havido diferença significativa na diversidade entre os dois tratamentos e os diferentes 
tempos, foi observada diferença na abundância dos indivíduos de cada táxon. O 
tratamento M2 apresentou maior abundância em comparação ao tratamento M1, e, no 
tempo T0 (1º dia), o tratamento M2 também teve maior abundância de indivíduos. Os 
Índices de Similaridade de Jaccard e Bray-Curtis confirmaram os resultados não 
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significativos obtidos nos testes anteriores. A análise de variância aplicadas aos dados 
indicou valores de P superiores a 5, indicando que as médias dos fatores tratamento e 
tempo, pelo teste F, foram estatisticamente iguais.  

Diante dos resultados obtidos, foi possível constatar que o resíduo da manipueira 
não exerceu uma influência significativa na comunidade bacteriana presente no solo, 
conforme a análise estatística aplicada. Isso pode ser explicado pela capacidade das 
bactérias de se adaptarem a diferentes ambientes, além de o solo ser rico em nutrientes, 
o que garante a vitalidade desses microrganismos. Outro fator relevante observado foi 
a diferença na abundância bacteriana, com o tratamento M2, exposto à manipueira, 
apresentando maior número de indivíduos. Esse aumento pode ser atribuído à presença 
de bactérias provenientes da manipueira, que não foi avaliada separadamente, já que o 
resíduo não passou por um processo de esterilização, somando-se à microbiota do solo 
e resultando em maior abundância de microrganismos no tratamento M2. Além disso, 
foi observado um maior número de indivíduos do gênero Clostridium spp., conhecidos 
por sua resistência aos cianetos presentes na manipueira. 

5. CONCLUSÃO 

O estudo revelou que não houve diferença significativa entre os tratamentos. No 
entanto, observou-se uma maior abundância de bactérias no tratamento M2 em 
comparação ao tratamento M1, indicando que o solo em contato com o rejeito da 
manipueira altera a abundância microbiana, sem afetar sua diversidade. Bactérias 
Gram-positivas também foram encontradas em maior número, com destaque para o 
gênero Clostridium, presente em todos os tratamentos e responsável pelo maior número 
de bactérias encontradas, seguido pelo gênero Corynebacterium. Além disso, a 
continuidade dos estudos pode contribuir para o desenvolvimento de práticas mais 
sustentáveis no uso da manipueira, favorecendo a agricultura e o manejo de resíduos 
na região. A compreensão da interação entre os resíduos da manipueira e a microbiota 
do solo também pode abrir caminhos para a exploração de novos processos 
biotecnológicos, como a biorremediação ou a produção de compostos bioativos, 
trazendo benefícios ambientais e econômicos para as comunidades locais. 

 

Considerações éticas 

Esta pesquisa é dispensada de aprovação de comitê de ética em animais ou 
humanos, estando de acordo com a legislação brasileira.  
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