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Estrutura e dinâmica sazonal da comunidade de bactérias planctônicas 

em ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná 

RESUMO 

As diferenças da comunidade bacteriana nos ambientes podem estar relacionadas a 

diversos fatores como a concentração de nutrientes e a relação com outros micro-

organismos. A distribuição da comunidade bacteriana entre os ambientes podem 

influenciar na ciclagem de nutrientes do ecossistema. Nessa perspectiva, foi analisada a 

distribuição da comunidade bacteriana em diferentes ambientes da planície de 

inundação do alto rio Paraná quanto à existência de diferenças na estrutura da 

comunidade bacteriana entre os ambientes estudados e a sua correlação com as 

dissimilaridades das condições ambientais. Posteriormente, foi investigado como a 

comunidade de bactérias planctônicas se altera durante um ciclo hidrológico. Foram 

realizadas amostragens em 36 ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná, 

distribuídos entre os três principais rios que compõem essa planície e classificados 

como lagoas com e sem conexão direta com o canal do rio principal, canais e rios. A 

estrutura da comunidade bacteriana foi analisada considerando a densidade total de 

bactérias e as abundâncias relativas dos dois domínios Bacteria e Archaea¸ das 

subdivisões do filo Proteobacteria (Alpha-proteobacteria, Beta-proteobacteria, Gamma-

proteobacteria) e do grupo Cytophaga-Flavobacterium; estimadas através da 

metodologia de hibridização fluorescente in situ. A comunidade bacteriana diferiu, 

sobretudo de acordo com as características dos rios aos quais os ambientes são 

conectados. Diferenças nas concentrações de clorofila-a, nitrogênio total e amoniacal e 

ortofosfato foram as principais variáveis limnológicas que determinaram a estrutura da 

comunidade entre os ambientes. A influência do pulso de inundação sobre a comunidade 

bacteriana foi analisada em amostragens trimestrais (dezembro/2010 a setembro/2011), 

em doze ambientes da planície de inundação. Constatou-se que o pulso de inundação 

altera mais significativamente a estrutura da comunidade bacteriana que as diferenças 

limnológicas entre os rios que compõem a planície. Além disso, ao contrário do que se 

observa para outras comunidades planctônicas o pulso de inundação reduz a diversidade 

de bactérias durante o período de águas altas. Essas diferenças observadas quando se 

analisa grandes grupos bacterianos, sugere que com um maior refinamento taxonômico, 

os resultados podem fornecer uma maior compreensão sobre como a estrutura da 

comunidade bacteriana está influenciando a ciclagem de nutrientes nesses ambientes. 

Palavras-chave: Bacterioplâncton. Diversidade. Planícies De Inundação. Pulso 

Hidrológico. Hibridização Fluorescente In Situ. 
  



 

 

Bacterial community structure and seasonal dynamics in upper Paraná River 

floodplain 

ABSTRACT 

Differences in bacterial community might be related to many factors such as nutrients 

contends and interaction with other microorganisms. Differences in how the bacterial 

community is distributed among sites might impact the nutrient cycle to the ecosystems. 

The aim of this study was to analyze the distribution of bacterial community in different 

sites of the Upper Paraná River floodplain about the existence of differences in bacterial 

community structure among sites and its correlation with dissimilarities of abiotical 

conditions. And then, investigate how bacterial community structure changes in a 

hydrological cycle. The samples were performed in 36 sites of Paraná River floodplain, 

classified as connected and unconnected lakes and channels, distributed among three 

main rivers that compound this floodplain. Bacterial community structure was analyzed 

considering bacterial total density and relative abundances of the main domains 

Bacteria and Archaea, and subdivisions of the phyla Proteobacteria (Alpha-

proteobacteria, Beta-proteobacteria, Gamma-proteobacteria) and Cytophaga-

Flavobacterium group; that were estimated by fluorescent in situ hybridization. The 

structure of bacterial community differed according to the river´s characteristics in 

which the ambient are connected to. Differences in chlorophyll-a, total and ammoniacal 

nitrogen and orthophosphate were the mainly limnological variables that determines de 

bacterial community structure among the sites. The influence of the flood pulse in the 

bacterial community was analyzed in every three months samples (from December/2010 

to September/2011), in twelve sites in upper Paraná River floodplain. We concluded that 

the flood pulse changes more significantly the bacterial community structure than the 

limnological differences among the rivers that compose the floodplain. Furthermore, in 

despite to what is observed to other planktonic communities the flood pulse decreases 

bacterial diversity during high water period. These results observed in a study with large 

bacterial groups suggest that a greater taxonomic refinement, the results could enlighten 

even more about how bacterial structure is influencing nutrient cycles in floodplain 

systems. 

Keywords: Bacterioplankton. Diversity. Floodplain. Hydrological Pulse. Fluorescent In 

Situ Hybridization. 
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1 INTRODUÇÃO 

Na ecologia, desde Lindemann (17) já se conhecia a importância da comunidade 

bacteriana na ciclagem de nutrientes nos ecossistemas aquáticos e terrestres. Nos 

meados da década, foi introduzido um novo paradigma sobre o papel das bactérias nas 

teias alimentares microbianas em regiões pelágicas (6, 21). A ecologia de bactérias 

continuou avançando, e a partir de 1980, com a utilização de novas técnicas 

moleculares, foi constatado que a que a produção secundária das bactérias pode superar 

a produção fitoplanctônica, que sempre foi considerada a principal comunidade 

produtora (1, 12, 24). Ainda há muito para se conhecer a respeito da comunidade 

bacteriana em ambientes aquáticos, a utilização de técnicas modernas que permitam a 

análise de diversidade biológica está colaborando para o aumento do conhecimento 

sobre essa comunidade. 

A densidade da comunidade bacteriana no plâncton varia em torno de 10
6
 células 

x mL
-1

 (1, 5, 8, 20). As bactérias planctônicas não são igualmente distribuídas nos 

ambientes aquáticos. Muitas diferenças na comunidade planctônica já foram descritas 

em estudos anteriores (26). As diferenças das propriedades físicas e químicas dos lagos 

(18, 23), a relação com outros micro-organismos (15, 19), as concentrações de 

nutrientes orgânicos e inorgânicos (7), o estado trófico e a quantidade de compostos 

húmicos (11) podem influenciar a diversidade e distribuição da comunidade bacteriana 

entre ambientes aquáticos. 

A planície de inundação do alto rio Paraná, por exemplo, é composta por lagoas, 

rios e canais entre outros tipos de ambientes (25). Além disso, é influenciada por três 

rios diferentes que aumentam ainda mais a heterogeneidade ambiental quando grandes 

escalas são analisadas (22). 

O regime hidrológico a que os sistemas rio-planície de inundação estão sujeitas é 

o principal fator direcionador da diversidade faunística desses ambientes (14). Muitos 

estudos já demonstraram como a densidade bacteriana se altera frente ao pulso de 

inundação (e.g. 5, 8, 16). Mas poucos estudos abordaram a dinâmica sazonal da 

estrutura da comunidade bacteriana em sistemas de planície de inundação. Isso porque 

métodos convencionais de estudos dependentes de cultura de organismos são limitados 

e podem fornecer uma estimativa equívoca da estrutura da comunidade (4, 10).  

A hibridização fluorescente in situ permite a identificação filogenética de 

bactérias de assembleias mistas, sem a necessidade de cultivo prévio (4). A hibridização 

consiste na ligação específica de uma sonda de ácidos nucléicos contendo um marcador 
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fluorescente a regiões correspondentes de RNAr das células bacterianas (3). Os 

marcadores fluorescentes podem ser construídos a partir de oligonucleotídeos de RNAr 

(2), de polinucleotídeos de DNA (9), de RNAtm de plasmídeos ou de RNAm (27). Com 

isso, as células bacterianas são preservadas e identificadas. As análises podem ser feitas 

em números absolutos, o que permite converter os dados em biomassa ou em 

abundância relativa, levando em consideração a densidade total das bactérias (3). 

Nesse sentido, será utilizada a metodologia de hibridização fluorescente in situ 

para realizar uma caracterização da distribuição da comunidade bacteriana em diferentes 

ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná. Analisando quanto à existência 

de diferenças na estrutura da comunidade bacteriana entre os ambientes estudados e 

como a dissimilaridade das condições ambientais influência na estrutura da comunidade 

bacteriana. Posteriormente, será investigada a comunidade de bactérias planctônicas 

durante um ciclo hidrológico a fim de determinar como o pulso afeta a comunidade 

bacteriana entre os ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná. 
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2 ESTRUTURA DA COMUNIDADE DE BACTÉRIAS NA PLANÍCIE DE 

INUNDAÇÃO DO ALTO RIO PARANÁ 

RESUMO 

As bactérias apresentam um papel central na ciclagem de nutrientes de ambientes 

aquáticos. Nesse sentido, é importante analisar como essa comunidade se distribui entre 

os ambientes e as variações espaciais da comunidade bacteriana em um sistema de 

planície de inundação para determinar a influência de fatores ambientais na composição 

dessa comunidade. A distribuição da comunidade bacteriana foi determinada em 

amostras subsuperficiais de água em 36 ambientes da planície de inundação do alto rio 

Paraná, que incluem rios, canais, lagoas com e sem conexão direta com o rio. A 

estrutura da comunidade bacteriana foi analisada pela técnica de hibridização in situ 

fluorescente (FISH), baseando-se na abundância relativa dos domínios Bacteria e 

Archaea; e das subdivisões do filo Proteobacteria: Alpha-proteobacteria, Beta-

proteobacteria, Gamma-proteobacteria e do grupo que inclui os gêneros Cytophaga-

Flavobacterium. Por meio de análises de variâncias não paramétricas foi demonstrado 

que a comunidade bacteriana diferiu significativamente quanto à densidade e 

abundância relativa dos grupos, respondendo às características distintas dos rios que 

compõem a planície, bem como aos diferentes tipos de ambientes que são encontrados 

nesse ecossistema. Conclui-se que as dissimilaridades da comunidade bacteriana 

encontram-se estreitamente relacionada com heterogeneidade ambiental. Sendo que as 

variáveis limnológicas que mais influenciam a estrutura da comunidade bacteriana na 

planície de inundação do alto rio Paraná são nitrogênio total e amoniacal, ortofosfato e 

clorofila-a. Mais estudos com maior refinamento taxonômico poderá esclarecer ainda 

mais sobre a influência da comunidade bacteriana na ciclagem de nutrientes da planície 

de inundação. 

Palavras Chave: distribuição do bacterioplâncton, planície de inundação, 

hibridização fluorescente in situ. 
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ABSTRACT 

The bacterial community presents a central role in nutrient cycle in aquatic habitats. 

Then, it’s important to analyze how this community is distributed among different 

places. In this study, we aim to analyze the changes in bacterial community in a 

floodplain system and to determine the influence of environmental variable in bacterial 

community composition. The bacterial community was investigating in superficial 

water from 36 different sites in the upper Paraná River floodplain, these sites contain 

rivers, channels, and floodplain lakes with different connection degree with the main 

river channel. The bacterial community structure was analyzed by the methodology of 

fluorescent in situ hybridization (FISH), based on relative abundance of the main 

domains Bacteria and Archaea, and subdivisions of the phylum Proteobacteria Alpha-

proteobacteria, Beta-proteobacteria, Gamma-proteobacteria and the Cytophaga-

Flavobacterium cluster. Using non parametric variance analyzes it has been 

demonstrated that the bacterial community differed significantly in density and in the 

relative abundance of the studied groups. And these differences responded to distinct 

characteristics of the three main rivers that compose the floodplain as well as the 

different kinds environments found in this floodplain. We conclude that dissimilarities 

in the bacterial community structure are related to environmental heterogeneity. And the 

limnological variables most predictable bacterial community in the upper Paraná River 

floodplain was total and ammoniacal nitrogen, orthophosphate and chlorophyll-a 

Keywords: bacterioplankton distribution, floodplain, fluorescent in situ 

hybridization. 
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2.1 INTRODUÇÃO 

As bactérias planctônicas atuam diferentemente na dinâmica de sistemas 

aquáticos e não são igualmente abundantes e distribuídas entre os ambientes (36). 

Estudos demonstraram que lagos distintos podem apresentar diferenças significativas na 

estrutura da comunidade de bacterioplâncton (74). E muitos estudos tentaram elucidar 

as possíveis causas da variação espacial dessa comunidade (e. g. 42, 43, 73).  

As diferenças na composição da comunidade bacteriana podem estar 

relacionadas às propriedades físicas e químicas dos lagos (50, 60), à composição da 

comunidade de outros micro-organismos eucarióticos (35, 51), biomassa de algas, 

nutrientes orgânicos e inorgânicos (9) estado trófico e quantidade de compostos 

húmicos (31). Além disso, grande parte dos estudos acerca da comunidade de bactérias 

também afirma que a diversidade está correlacionada a distâncias geográficas (52, 54, 

71).  

As bactérias podem ser consideradas a base na cadeia alimentar planctônica em 

vários ecossistemas aquáticos, e apresentam um importante papel no fluxo de carbono 

para a atmosfera (7, 20). Em ambientes de planície de inundação, por exemplo, as 

bactérias heterotróficas representam um importante elo entre o carbono proveniente de 

macrófitas e os níveis superiores da cadeia alimentar (67).  

A planície de inundação do alto rio Paraná compreende uma grande variedade de 

ambientes, incluindo lagoas, rios, canais e outros tipos de ambientes completamente 

cobertos por vegetação aquática, áreas de transição, ambientes terrestres e zonas ripárias 

(65) que diferem em suas propriedades físicas e químicas, respondendo à profundidade 

da água, velocidade de corrente, grau de conectividade e influência dos tributários 

locais, entre outras forças direcionadoras (65, 66). Essa planície é composta por três rios 

diferentes que aumentam ainda mais a heterogeneidade ambiental quando grandes 

escalas são analisadas (57). 

Embora já tenha sido relatada a diferença da comunidade bacteriana em duas 

lagoas da planície de inundação do alto rio Paraná (40), poucos estudos foram feitos 

sobre a estrutura da comunidade bacteriana entre outros tipos de ambientes dessa 

planície, bem como da influência dos diferentes rios nos ambientes e das possíveis 

causas da variação dessa comunidade. 

Estudos sobre a comunidade de bactérias planctônicas em planícies de 

inundação demonstraram as diferenças na densidade de bacterioplâncton de acordo com 
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a concentração de nutrientes e natureza do carbono (64), com a origem (autóctone ou 

alóctone) do carbono das lagoas (16) e de acordo com o período do pulso hidrológico 

(6, 37, 53). Mas poucos abordaram a estrutura e a diversidade da comunidade bacteriana 

em planícies de inundação. Isso porque métodos convencionais de estudos dependentes 

de cultura de organismos são limitados e podem fornecer uma estimativa equívoca da 

estrutura da comunidade (4, 28).  

Métodos convencionais de estudos dependentes de cultura de organismos são 

limitados para identificar a distribuição espacial da comunidade bacteriana, pois, além 

de consumir muito tempo, frequentemente identificam apenas uma pequena parte das 

bactérias presentes na amostra; fornecendo uma estimativa equivocada da estrutura da 

comunidade (4, 28). Neste sentido, métodos biológicos moleculares têm se 

desenvolvido e ampliado o conhecimento científico sobre aqueles organismos que não 

podem ser cultivados. 

Dentre essas técnicas, a hibridização fluorescente in situ (FISH) permite a 

identificação filogenética de bactérias de assembleias mistas, sem a necessidade de 

cultivo prévio (4). A hibridização consiste na ligação específica de uma sonda de ácidos 

nucléicos contendo um marcador fluorescente a regiões correspondentes de RNAr das 

células bacterianas (1). Os marcadores fluorescentes podem ser construídos a partir de 

oligonucleotídeos de RNAr (2), de polinucleotídeos de DNA (25), de RNAtm de 

plasmídeos ou de RNAm (78). Com isso, as células bacterianas são preservadas e 

identificadas.  

Uma das maiores vantagens da metodologia de FISH é que as análises podem 

ser feitas em números absolutos, o que permite converter os dados em biomassa ou em 

abundância relativa, levando em consideração a densidade total das bactérias (1). Além 

disso, além de permitir a identificação dos grupos, fornece dados de abundância relativa 

diretamente das amostras analisadas. 

Uma caracterização da comunidade de bacterioplâncton quanto à abundância 

relativa dos principais grupos bacterianos foi feita em 36 ambientes da planície de 

inundação do alto rio Paraná visando i) verificar se existem diferenças na estrutura da 

comunidade bacteriana entre os ambientes estudados ii) avaliar como a estrutura da 

comunidade bacteriana difere entre os ambientes da planície de inundação? iii) observar 

se a dissimilaridade das condições ambientais promove maior dissimilaridade dos 

grupos bacterianos iv) e identificar qual é o conjunto de variáveis ambientais determina 

a dissimilaridade da comunidade bacteriana. 
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2.2 MATERIAIS E MÉTODOS 

2.2.1 Área de Estudo 

O estudo foi realizado em ecossistemas aquáticos da planície de inundação do alto rio 

Paraná (Figura 1), onde se localizam ambientes com uma ampla variedade de 

características físicas e químicas causadas pelas particularidades dos rios que entram na 

planície; o que leva a uma grande heterogeneidade quando amplas escalas são 

consideradas (57). A partir disso, foram considerados três subsistemas baseados nas 

influencias causadas pelos três principais rios da planície de inundação do alto rio 

Paraná. O trecho de estudo está situado abaixo da foz do rio Paranapanema, até a 

primeira junção do rio Ivinhema com o rio Paraná. 
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Figura 1 - Locais de amostragem da planície de inundação do alto rio Paraná. 1) Lagoa Peroba; 

2) Lagoa Ventura; 3) Lagoa do Zé do Paco; 4) Canal do Ipoitã; 5) Lagoa Boca do Ipoitã; 6) Lagoa dos 

Patos; 7) Lagoa Capivara; 8) Rio Ivinhema; 9) Lagoa do Finado Raimundo; 10) Lagoa do Jacaré; 11) 

Lagoa Sumida; 12) Lagoa do Cervo; 13) Canal Cortado; 14) Lagoa das Pombas; 15) Canal Curutuba; 16) 

Ressaco do Manezinho; 17) Lagoa do Osmar; 18) Lagoa da Traíra; 19) Lagoa do Guaraná; 20) Ressaco 

do Bilé; 21) Ressaco do Leopoldo; 22) Lagoa Genipapo; 23) Lagoa Clara; 24) Ressaco do Pau Véio; 25) 

Rio Paraná; 26) Lagoa Pousada; 27) Lagoa das Garças; 28) Rio Baía; 29) Lagoa Fechada; 30) Lagoa 

Pousada das Garças; 31) Lagoa dos Porcos; 32) Lagoa do Aurélio; 33) Baía Canal; 34) Lagoa Maria 

Luiza; 35) Lagoa do Gavião; 36) Lagoa da Onça. 

2.2.1.1 Subsistema Paraná 

O subsistema Paraná é constituído pelo rio Paraná e pelos ambientes direta ou 

indiretamente relacionados a ele (por exemplo, lagoas com e sem conexão direta, 

respectivamente). O rio Paraná compõe a segunda maior bacia hidrográfica da América 

do Sul, ocupando uma área 20.000 km
2
 no período de inundação máxima (11, 69). O rio 

Paraná possui alta velocidade de fluxo e seu leito é formado principalmente de areia 

(63). A região marginal do rio apresenta remanescentes da Floresta Estacional 

Semidecidual e muitos trechos antropizados (61). Entre os ambientes que formam o 

subsistema Paraná, encontram-se diversas lagoas e ressacos (Tabela 1).  

2.2.1.2 Subsistema Baía 

O subsistema Baía é constituído pelo rio Baía; localizado à margem direita do 
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rio Paraná no Estado do Mato Grosso do Sul; por canais secundários e diversas lagoas. 

O rio Baía apresenta largura variada e profundidade média de 3,2 metros, com trechos 

marginais de vegetação ripária e de campos inundados (várzea). Pode ser considerado 

como um ambiente intermediário entre lêntico e lótico, destacado por características 

com padrões de estratificação térmica da coluna de água. No subsistema Baía foram 

analisadas as lagoas Traíra, Pousada das Garças, Porcos, Aurélio, Maria Luíza, Gavião, 

Onça, Fechada e do Guaraná; canal Curutuba e Baía e rio Baía propriamente dito 

(Tabela 1). 

2.2.1.3 Subsistema Ivinhema 

O rio Ivinhema tem seu baixo curso associado com o braço direito do rio Paraná 

possuindo canais anastomosados, esses canais são altamente estáveis, do ponto de vista 

geomórfico (58), e altamente susceptíveis à dinâmica hidrológica dos rios Paraná e do 

próprio Ivinhema (19). Nesse rio foram analisadas as lagoas Peroba, Boca do Ipoitã, 

Capivara, Finado Raimundo, Jacaré, Sumida, Cervo, Ventura, Patos e canal Ipoitã, que 

compõem o subsistema Ivinhema (Tabela 1). 
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Tabela 1. Características físicas dos ambientes amostrados na planície de inundação do alto rio 

Paraná*. 

Ambientes Subsistema Conexão com 

o Rio 

Área (ha) Profundidade média 

(m) 

Canal Cortado Paraná Canal ** 1,300 

Res. do Leopoldo Paraná Com conexão 2,950 3,100 

Res. Manezinho Paraná Com conexão 0,100 2,100 

L. Garças Paraná Com conexão 14,100 2,000 

Res. Bilé Paraná Com conexão ** 1,300 

L. Pombas Paraná Com conexão ** 3,300 

Res. Pauvéio Paraná Com conexão 3,000 1,800 

L. Osmar Paraná Sem conexão 0,006 1,100 

L. Genipapo Paraná Sem conexão 0,060 0,960 

L. Clara Paraná Sem conexão 0,910 1,200 

L. Pousada Paraná Sem conexão 12,700 0,390 

Canal Ipoitã Ivinhema Canal ** 3,200 

L.Sumida Ivinhema Com conexão 67,400 1,600 

L. Boca do Ipoitã Ivinhema Com conexão 2,300 3,600 

L. Peroba Ivinhema Com conexão 12,200 3,100 

L. Finado 

Raimundo 

Ivinhema Com conexão 84,900 3,200 

L. Patos Ivinhema Com conexão 113,800 3,500 

L. Zé do Paco Ivinhema Sem conexão 2,700 3,900 

L. Capivara Ivinhema Sem conexão 7,200 3,600 

L. Ventura Ivinhema Sem conexão 89,800 2,160 

L. Cervo Ivinhema Sem conexão 7,810 2,000 

L. Jacaré Ivinhema Sem conexão 6,960 2,140 

Canal Baía Baía Canal ** 2,000 

Canal Curutuba Baía Canal ** 2,700 

L. Gavião Baía Com conexão ** 2,200 

L. Guaraná Baía Com conexão 4,200 2,100 

L. Porcos Baía Com conexão 6,200 2,300 

L. Onça Baía Com conexão 27,200 2,000 

L. Maria Luiza Baía Com conexão 14,700 3,300 

L. Aurélio Baía Sem conexão 0,430 1,950 

L. Fechada Baía Sem conexão 7,500 2,460 

L. Traira Baía Sem conexão 0,470 2,100 

L. Pousada das 

Garças 

Baía Sem conexão 3,800 2,300 

* Dados retirados do relatório de pesquisa de longa duração (27) 

**Os dados omitidos não constam no relatório. 

2.2.2 Amostragem 

As amostragens foram realizadas em 36 ambientes da planície de inundação do 

alto rio Paraná, em dezembro/2010, estando vinculadas às coletas do programa de 

Pesquisa Ecológico de Longa Duração (PELD). Quatro alíquotas foram obtidas da 

subsuperfície de cada ambiente (±0,15m de profundidade), sendo três para análise do 
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componente biótico e uma para análise das variáveis abióticas. 

2.2.3 Variáveis físicas e químicas 

As variações de nível foram obtidas a partir dos dados coletados da régua 

fluviométrica localizada na Base Avançada de Pesquisa do Nupélia (Núcleo de 

Pesquisas em Limnologia, Ictiologia e Aqüicultura), no município de Porto Rico – PR.  

Durante as amostragens, foram mensuradas in situ, a temperatura da água, 

oxigênio dissolvido, saturação de oxigênio, pH, e condutividade elétrica através de 

potenciômetros portáteis (YSI). A transparência da água foi obtida através da 

profundidade do disco de Secchi e a alcalinidade total estimada através de titulação 

Gran e calculada, juntamente com as formas de carbono inorgânico (15). 

Amostras de água foram obtidas para determinação da concentração de material 

suspenso (total, orgânico e inorgânico) de acordo com Wetzel e Likens (70) clorofila-a 

de acordo com Golterman, Clymo e Ohnstad (30), nitrogênio total e nitrato foram 

determinados por espectrofotometria (75) e as concentrações de nitrogênio amoniacal 

foram determinadas de acordo com Mackereth, Heron e Talling (44). As concentrações 

de fósforo total e ortofosfato foram determinadas por espectrofotometria de acordo com 

(30). 

2.2.4 Comunidade bacteriana 

As análises da comunidade bacteriana foram realizadas utilizando o método de 

hibridização fluorescente in situ (4). Três amostras de 9 ml de água foram fixadas com 

paraformaldeído 20% (concentração final 2%) e concentradas em filtro branco de 

policarbonato (0,2 µm, 25mm, Whatman). Os filtros foram refrigerados até posterior 

análise em laboratório. As membranas foram divididas e cada fração recebeu o 

tratamento com uma sonda marcadora específica para cada um dos grupos bacterianos 

testados e solução tampão de hibridização (tabela2). 

Tabela 2. Composição das soluções tampão de hibridização e de lavagem 

 NaCl Tris-HCl *EDTA **SDS Formamida 

Solução de hibridização 0,9 M 20 mM 5mM 0,01% Variável 

Solução de lavagem Variável 20mM 10mM 0,01% -- 

* Ácido Etilenodiamino Tetra-acético 

**Dodecil Sulfato de Sódio 

A hibridização ocorreu por no mínimo oito horas (overnight) em estufa escura a 

uma temperatura de 42 ºC. Depois desse período os filtros foram lavados com solução 
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tampão de lavagem (tabela 2) em estufa escura a 48 ºC por 15 minutos. As 

concentrações de formamida e de NaCl para cada sonda são apresentados na tabela 3. 

Após a hibridização, os filtros foram corados com 4´6- Diamidino-2Phenilindole 

(DAPI) por aproximadamente 5 minutos e enxaguados por três vezes com álcool 

comercial (80%). 

As frações de filtros de cada amostra foram colocadas sobre lâminas de vidro e 

receberam uma mistura 4:1 de Vectashield e solução 7:3 de glicerol:PBS (tampão 

fosfato salina), cobertos com lamínula e analisadas em microscópio de epifluorescência 

(Olympus, BX51) 

A densidade relativa dos diferentes grupos foram analisados com a utilização de 

marcadores (sondas) Cy3 em oligonucleotídeos RNAr 16S para a identificação dos dois 

domínios: Bacteria (Eub338R, 5’ – 3GCT GCC TCC CGT AGG AGT – 3’) e Archaea 

(Arc344, 5' – TCG CGC CTG CTG CIC CCC GT – 3'), das subdivisões do filo 

Proteobacteria: Alpha-proteobacteria (Alf986, 5’ – 3GG TAA GGT TCT GCG CGT T 

– 3’), Beta-proteobacteria (Bet42a, 5’ – 3GC CTT CCC ACT TCG TTT – 3’), Gamma-

proteobacteria (Gam42a, 5’ – 3GC CTT CCC ACA TCG TTT – 3’), e do grupo 

Cytophaga-Flavobacterium (CF319a, 5’–3TG GTC CGT GTC TCA GTA C–3’). Foi 

utilizada uma sonda controle para determinar as colorações não específicas, inclusive 

auto-fluorescência; como proposto por Amann et al (5). 

 Tabela 3. Sequência de sondas de nucleotídeos usadas para a hibridização fluorescente in situ 

Sondas Form(%)* NaCl (mM)** Referência 

EUB338R 30 102 3 

Arc344 30 102 56 

Alf986 30 102 49 

Bet42a 30 102 45 

Gam42a 

CF319a 

30 

35 

102 

80 

45 

46 

*Concentração de formamida na solução tampão de hibridização 

** Concentração de cloreto de sódio na solução tampão de lavagem 

Algumas células escolhidas aleatoriamente em cada subsistema foram medidas 

para calculo da biomassa. O volume das células bacterianas foi calculado segundo Fry 

(26), e a conversão para biomassa foi feita considerando 1µm
3
 = 3.5x10

-13
gC como 

descrito por Bjorsen (10). 

2.2.5 Análises Estatísticas 

Todas as variáveis abióticas – temperatura (T), oxigênio dissolvido (OD), 

condutividade (Cond.), Secchi, turbidez (Turb.), matéria orgânica em suspensão total, 
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inorgânica e orgânica (MST, MSI e MSO, respectivamente), alcalinidade (Alc.), 

clorofila (Cl-a), nitrogênio total (NT), nitrogênio amoniacal (N-NH4
+
), nitrato (NO3

-
) 

fósforo total (PT), ortofosfato (PO4) – com exceção do pH, foram log10(x) 

transformados e sumarizadas em uma análise de componentes principais (PCA), a fim 

de analisar as diferenças entre os subsistemas no período amostrado. Para determinar 

quais componentes principais seriam retidos para análise foi utilizada a hipótese de 

aleatoriedade obtida do modelo de "broken-stick" (33). 

A estrutura da comunidade bacteriana foi analisada por meio da densidade total 

de bactérias (bactérias x mL
-1

), e da abundância relativa dos grupos estudados; estimada 

em porcentagem (%) para determinar a importância de cada grupo em relação à 

densidade total de bactérias.  

Os pressupostos de normalidade e homocedasticidade foram analisados pelos 

testes de Shapiro-Wilk e Levene, respectivamente. Quando atingidos foram utilizados 

testes de variância paramétrica (ANOVA), e quando não foram atingidos, foram 

realizadas análises de variância não paramétricas de Kruska-Wallis para avaliar as 

diferenças no componente biótico, tanto entre os subsistemas, quanto entre os diferentes 

tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná; sendo considerados 

significativos p<0,05. 

Para as análises de variância dos componentes bióticos foram utilizadas a médias 

aritméticas das abundâncias relativas observadas nas três amostragens realizadas em 

cada um dos ambientes, quando os subsistemas e os tipos de ambientes amostrados 

foram utilizados como réplicas. 

O teste de Mantel, que permite criar uma matriz de comparação entre duas 

matrizes de dissimilaridade (38), foi feito para verificar se a dissimilaridade das 

condições ambientais promove também a dissimilaridade dos grupos. Foram 

comparadas duas matrizes de dissimilaridade sendo a distância de Euclidiana usada para 

as variáveis abióticas e o índice de Morisita-Horn (72) para as abundâncias dos grupos 

bacterianos.  

O melhor subconjunto de variáveis ambientais, de modo que as distâncias 

euclidianas das variáveis ambientais apresentem o máximo de correlação, com a 

dissimilaridade da comunidade bacteriana foi obtida pela função Bio-env do software R 

(18) e permitiu encontrar o conjunto de variáveis ambientais que mais influenciam a 

estrutura da comunidade bacteriana. Com objetivo de avaliar a distribuição dos grandes 

grupos de bactérias em função do conjunto das variáveis físicas e químicas da água que 
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mais influenciam a comunidade bacteriana em cada ambiente foi realizada uma análise 

de correspondência canônica (CCA). 

As análises foram feitas usando os programas Statistica 7.1 (62), PcOrd 5 (47) e 

software R, pacote Vegan (55).  

2.3 RESULTADOS 

As coletas realizadas em dezembro de 2010 corresponderam ao período de 

enchente da planície de inundação do alto rio Paraná, em que os níveis hidrométricos 

são intermediários entre os períodos de águas baixas e águas altas. Nesse período o 

nível médio do rio Paraná foi de 2,94m (±0,22m), sendo o nível mínimo 2,20m, 

enquanto o nível máximo atingido nesse mês 3,40m. 

Para a análise de componentes principais foram retidos os dois primeiros eixos 

pelo critério de Broken-Stick explicando 57,48% dos dados (eixo 1= 41,09%; eixo 2= 

16,38%). No primeiro eixo as variáveis: MSO (r= 0,85), NO3
-
 (r=0,83) apresentaram as 

maiores correlações positivas enquanto clorofila (r=-0,70) apresentou correlação 

negativa. No segundo eixo, alcalinidade (r=0,50) apresentou maior correlação positiva e 

MSI (r=-0,72) correlacionou negativamente neste eixo (Figura2). 
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Figura 2 - Ordenação dos escores para cada estação de amostragem em relação ao eixo 1 e 2 da Análise 

de Componentes Principais. Em relação aos subsistemas: (preenchimento em cinza) = 

Subsistema Ivinhema  (preenchimento em preto) = Subsistema Baía e  (sem 

preenchimento)= Subsistema Paraná. E os diferentes tipos de ambientes amostrados  = lagoas com 

conexão direta com o canal principal,  = Lagoas sem conexão direta com o canal principal e  = rios e 

= canais. 
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As diferenças limnológicas dos diferentes rios que compõem essa planície 

permitiram uma separação nítida dos subsistemas na Análise De Componentes 

Principais, sobretudo dos ambientes relacionados ao rio Baía, (Figura2). Apenas os 

autovalores do primeiro eixo da PCA apresentaram valores estatisticamente 

significativos, diferenciando o subsistema Baía dos demais (F(2;33)=15,3276; 

p=0,00002). Não foram evidenciadas diferenças significativas entre as lagoas com e 

sem conexão direta com o canal principal e ambientes lóticos em nenhum dos eixos 

retidos na PCA.  

As diferenças das variáveis limnológicas de acordo com cada subsistema podem 

ser vista na tabela 4. O subsistema Paraná, apresentou os maiores valores de 

condutividade, MST, MSI, MSO, alcalinidade e clorofila; e menores valores de 

nitrogênio e fósforo. O subsistema Baía apresenta as maiores concentrações de 

nitrogênio total, fósforo total e ortofosfato. O maior valor de turbidez foi encontrado no 

subsistema Ivinhema. 

Tabela 4. Média e desvio padrão (DP) das variáveis abióticas por subsistema 

  S. Baía S. Ivinhema S. Paraná 

Temp. (  ºC) 28,42±0,62 28,12±0,80 26,73±0,66 

OD (mg/L) 3,38±1,01 4,4±1,64 4,02±1,90 

pH 5,78±0,22 6,97±0,43 6,42±0,41 

Cond.(uS/cm) 25,75±4,37 41,25±6,82 60,30±13,80 

Secchi (m) 0,66±0,15 0,97±0,83 1,55±1,46 

Turb (NTU) 19,47±15,71 21,21±19,66 7,60±7,47 

MST (µg/L) 0,77±0,49 1,56±1,06 1,98±1,72 

MSI (mg/L) 0,57±0,45 1,05±0,85 1,18±1,14 

MSO(mg/L) 0,19±0,07 0,51±0,24 0,80±0,63 

Alc.(mEq/L) 142,00±24,81 371,08±123,18 454,77±140,53 

Clorof.(µg/L) 13,95±11,44 10,23±9,60 15,89±32,49 

NT (µg/L) 952,33±177,36 789,12±170,58 808,42±431,80 

NO3(µg/L) 18,24±24,69 38,89±38,82 100,28±81,93 

NH4 (µg/L) 27,62±24,88 17,86±21,03 40,57±32,49 

PT (µg/L) 59,81±19,05 46,10±16,21 49,97±70,74 

PO4 (µg/L) 9,05±3,32 7,04±2,96 6,85±1,93 

COD (mg/L) 10,87±2,79 * 2,59±2,06 

* Devido a problemas de armazenamento das amostras, as análises de carbono do 

subsistema Ivinhema não foram realizadas. 

A análise de variância não paramétrica demonstrou diferenças significativas 

entre os subsistemas estudados em relação à densidade de bactérias (KW-H(2;36)=6,2748; 

p = 0,0434). O subsistema Baía foi o que demonstrou maior densidade de bactérias, 

7,79 x 10
6
 (±3,03 x 10

6
) bactérias x mL

-1
 de amostra, seguido do subsistema Ivinhema 

6,45 x 10
6
 (±3,17 x 10

6
) bactérias x mL

-1
, e a menor densidade de bactérias foi 

encontrada no subsistema Paraná 5,15x 10
6
 (±3,34 x 10

6
) bactérias x mL

-1
. 
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A densidade de bactérias não foi diferente quando os diferentes tipos de 

ambientes presentes na planície de inundação do alto rio Paraná foram analisados (KW-

H(3;36)=2,8069; p=0,4224). Os ambientes que apresentaram maiores densidades 

bacterianas foram as lagoas sem conexão direta com o canal principal (7,11 x 10
6
 ±4,07 

x 10
6
 bactérias x mL

-1
), lagoas com conexão direta com o canal principal (6,68 x 10

6
 

±2,83 x 10
6
 bactérias x mL

-1
), os canais (5,21 x 10

6
 ±1,54 x 10

6
 bactérias x mL

-1
) e a 

menor densidade de bactérias foi encontrada para os rios (3,93 x 10
6
 ±2,41 x 10

6
 

bactérias x mL
-1

).  

A abundância relativa dos dois domínios, Bacteria e Archaea, foram 

significativamente diferentes entre os subsistemas, mas apenas a densidade de Bacteria 

diferiu significativamente entre os tipos de ambientes da planície de inundação do alto 

rio Paraná (Figura3A).  

Os ambientes do subsistema Paraná apresentaram altas abundâncias relativas de 

Bacteria e baixas abundâncias relativas de Archaea, enquanto os do subsistema 

Ivinhema apresentaram um aumento na abundância relativa de Archaea aliado à 

diminuição da abundância relativa de Bacteria em relação ao Paraná (Figura 3A). Já os 

ambientes do subsistema Baía, por sua vez, apresentaram as maiores abundâncias 

relativas tanto para Bacteria quanto para Archaea. 
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Rios Canais L. com conexão direta L. sem conexão direta

Tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná
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Figura 3 - Variação da abundância relativa dos dois domínios de procariotos, Bacteria e Archaea. (A) 

entre os componentes dos subsistemas e (B) entre os tipos de ambientes da planície de inundação do alto 

rio ParanáMédia Erro Padrão 

Em relação aos tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná, 

os canais seguidos das lagoas sem conexão direta, apresentaram as maiores abundâncias 

relativas do domínio Bacteria, enquanto o domínio Archaea foi encontrado em menores 

abundâncias relativas que Bacteria em todos os tipos de ambientes. 

As divisões do filo Proteobacteria e do grupo Cytophaga-Flavobacterium foram 

significativamente diferentes entre os subsistemas (Figura 4). O subsistema Paraná 

apresentou maiores abundâncias relativas de Alpha-protebacteria e Beta-proteobacteria, 

enquanto a menor abundância relativa foi encontrada para Gamma-proteobacteria. O 

subsistema Ivinhema apresentou abundâncias relativas muito parecidas para todos os 

grupos estudados e o subsistema Baía apresentou maiores abundâncias relativas de 

Beta- e Alpha-proteobacteria, mas ao contrario do que aconteceu no subsistema Paraná, 

a menor abundância relativa foi de Cytophaga-Flavobacterium. 
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 Alpha-proteobacteria (KW-H(2;36)=11,53; p=0,0031)

 Beta-proteobacteria (KW-H(2;36)=17,19; p=0,0002)

 Gamma-proteobacteria (KW-H(2;36)=13,74; p=0,0010)

 Cytophaga-Flavobacterium (KW-H(2;36)=11,11; p=0,0039)

 

Figura 4 - Variação da abundância relativa das subdivisões do filo Proteobacteria e do grupo Cytophaga-

Flavobacterium em relação aos subsistemas (Média Erro Padrão) 

Entre os tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná, apenas o 

subgrupo Beta-proteobacteria diferiu significativamente (Figura 5), apresentando a 

menor abundância relativa nos rios, e estando presente em elevadas abundâncias 

relativas nos canais e lagoas com e sem conexão com o rio principal. Embora a 

diferença não seja estatisticamente significativa, a maior abundância relativa de 

Gamma-proteobacteria foi encontrada nos rios (17%) e a menor em lagoas sem conexão 

(11%). Nos canais e lagoas com conexão direta as maiores abundâncias relativas foram 

de Beta-proteobacteria e as menores de Cytophaga-Flavobacterium. Nas lagoas sem 

conexão direta a maior abundância relativa foi de Alpha-proteobacteria. 
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Rios Canais L. com conexão direta L. sem conexão direta

Tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná
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 Alpha-proteobacteria (KW-H(3;36)=6,69; p=0,0825)

 Beta-proteobacteria (KW-H(3;36)=8,70; p=0,0335)

 Gamma-proteobacteria (KW-H(3;36)=5,83; p=0,1202)

 Cytophaga-Flavobacterium (KW-H(3;36)=2,62; p=0,4534)

 

Figura 5 - Variação da abundância relativa das subdivisões do filo Proteobacteria e do grupo Cytophaga-

Flavobacterium em relação aos tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná (Média 

Erro Padrão). 

A análise da biomassa foi significativamente diferente entre os rios da planície 

(KW-H(2,30)=9,9744, p=0,0068) sendo menor no rio Paraná e maior no Baía (Figura 6). 
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Figura 6 - Biomassa bacteriana nos rios que compõem a planície de inundação do alto rio Paraná. 
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O teste de Mantel permitiu analisar que a composição da comunidade bacteriana 

foi significativamente influenciada pelas diferenças nas características físicas e 

químicas ambientais (r=0,1922, p=0,018). A análise Bio-env indicou que as variáveis 

que mais se correlacionam com a diversidade da comunidade bacteriana compreendem 

quatro parâmetros, sendo eles: clorofila-a, NT, N-NH4
+
 e PO4

3-
 (r=0,3542). 

A análise de correspondência canônica, correlacionando as variáveis abióticas, 

indicadas pela análise Bio-env, com diversidade de bactérias, explicou 22,9% dos dados 

(Tabela 5). As subdivisões Alpha-proteobacteria, Gamma-proteobactéria e o grupo 

Cytophaga-Flavobacterium foram agrupados positivamente, correlacionando-se com os 

maiores valores nitrogênio amoniacal. A subdivisão Beta-proteobacteria, por sua vez, 

foi agrupada negativamente nesse mesmo eixo, correlacionando-se com os maiores 

valores das variáveis: nitrogênio total, PO4
3-

 e clorofila-a (Figura7). 
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Tabela 5. Autovalores, porcentagem de explicação e teste de significância de Monte Carlo para 

os eixos 1 e 2 da Análise de Correspondência Canônica 

   Teste de Monte Carlo 

 % Exp. Exp. Acum. Auto Valor Mín Max P 

Eixo 1 22,9 22,9 0,016 0,001 0,020 0,006 

Eixo 2 5,8 28,7 0,004 0,000 0,008  
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Figura 7. Diagrama de ordenação para os dois primeiros eixos da Análise de Correspondência Canônica 

(CCA). Ordenações dos escores gerados pelos eixos 1 e 2 em relação: (A) aos grupos Bacterianos e (B) às 

variáveis abióticas; (C) ordenação das correlações dos dados físicos e químicos e (D) estações de 

amostragens. 

2.4 DISCUSSÃO 

Na maioria das informações relativas à ecologia das bactérias em ambientes de 

água doce, o crescimento bacteriano é atribuído a maiores concentrações de nutrientes 

inorgânicos, principalmente fósforo e nitrogênio (37, 68). A separação dos subsistemas 

pela PCA permitiu avaliar as características limnológicas distintas dos três rios que 

compõem a planície de inundação do alto rio Paraná e os ambientes a eles associados. 

No entanto, a mesma análise não evidenciou distinção das variáveis físicas e químicas 

entre os tipos de ambientes da planície. 
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As diferenças limnológicas entre os subsistemas podem ter ocasionado a 

diferença significativa da densidade e da estrutura da comunidade de bactérias entre os 

ambientes da planície de inundação. Logo, as maiores concentrações de fósforo e 

nitrogênio nos ambientes do subsistema Baía, podem ter ocasionado a maior densidade 

de bactérias observada nesse subsistema.  

A redução das concentrações de nutrientes no rio Paraná em decorrência da 

barragem de Porto Primavera (57) pode ter ocasionado as baixas densidades bacterianas 

no rio Paraná. Além disso, com as baixas concentrações de nutrientes, os organismos 

passam a ser menores assim como a disponibilidade de bactérias para a cadeia 

microbiana, como indicado pelos menores valores de biomassa encontrados nesse rio 

em comparação com os demais. 

O domínio Archaea apresenta organismos caracteristicamente encontrados em 

maiores profundidades, onde há predominância de metabolismo anaeróbico (41). Esse 

domínio, por sua vez, apresentou a maior abundância relativa no subsistema Baía. Esses 

organismos são encontrados em baixa frequência em sedimentos de ambientes de água 

doce (12, 17, 59), representando aproximadamente 1% da comunidade de procariotos 

nos sedimentos lacustres (59). No entanto, de acordo com Leininger et al (39), arqueias 

do grupo Crenarchaeota podem ser os mais abundantes organismos oxidantes de 

amônia nos solos. A influência da grande área de várzea adjacente aos ambientes do 

subsistema Baía, carreando matéria orgânica aos corpos hídricos, pode ter acarretado a 

maior abundância de Archaea nestes ambientes. 

Ainda assim, há várias controvérsias a respeito do papel das Archaea. Esse 

grupo já foi encontrado em grandes abundâncias relativas também em ambientes 

oceânicos (34). Talvez uma metodologia diferente da utilizada nesse estudo possa 

esclarecer melhor os resultados encontrados em relação à abundância relativa de 

Archaea nesse estudo. 

Em trabalhos realizados em ecossistemas aquáticos temperados, foi observada 

uma dominância de eubactérias límnicas acima de 50% (21). As baixas abundâncias 

relativas do domínio Bacteria observadas nesse estudo pode ter ocorrido devido a 

variações encontradas na detecção de grupos bacterianos pela técnica de hibridização 

fluorescente in situ, ou variações das condições fisiológicas das células (14). Neste 

sentido, quando elas se desenvolvem com algum tipo de limitação, o contingente de 

rRNA é menor, e a hibridização é comprometida. 

Outro fator que deve ser levado em consideração é o fato de que a sonda 
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Eub338, algumas vezes se mostra insuficiente para estimar todo o domínio Bacteria. De 

acordo com Daims et al (24), essa sonda exclui da estimativa os grupos 

Planctomicetales e Verrucomicrobia, que são constituintes importantes de ambientes 

aquáticos. Esses autores desenvolveram duas novas sondas EUB338 II e EUB338 III, 

que se tivessem sido utilizadas juntamente com EUB338 forneceriam uma estimativa 

mais acurada do domínio Bacteria nesse estudo.  

Yannarell e Triplett (74) demonstraram que características ambientais, 

temporais, regionais e em nível de paisagem interagem para determinar a composição 

das assembleias de bactérias em lagos temperados do hemisfério norte. Nesse estudo, 

foram encontradas diferenças nas abundâncias relativas das divisões do filo 

Proteobacteria e do o grupo Cytophaga-Flavobacterium entre os subsistemas, mas não 

entre os tipos de ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná. Isso pode 

sugerir que as características distintas dos rios que percorrem a planície são importantes 

determinadores da composição da comunidade de bactérias. 

Estudos de longa duração atribuíram às cascatas de reservatórios, construídas à 

montante da planície de inundação do alto rio Paraná, um aumento na transparência da 

água associada a uma redução nas concentrações de nutrientes (57). Esse impacto 

antrópico sobre a planície de inundação pode ter influenciado a estrutura da comunidade 

bacteriana no rio Paraná. A maior abundância relativa de Alpha-proteobacteria e baixa 

abundância relativa de Gamma-proteobacteria nesse subsistema podem estar 

relacionadas, principalmente, à baixa disponibilidade de nutrientes observada nesse rio.  

A subdivisão Alpha-proteobacteria compreende os gêneros Beijerinckia e 

Azospirillum, fixadores de nitrogênio; Nitrobacter, nitrificante e Rhodospirillum, gênero 

fotossintético. Algumas bactérias do grupo Alpha-proteobactéria, apresentam 

crescimento lento e são adaptadas a baixas concentrações de oxigênio (32).  

Gamma-proteobacteria é um grupo caracterizado por apresentar organismos de 

comportamento oportunista, que apresentam maior densidade em locais com grande 

disponibilidade de nutrientes, principalmente fósforo (13). Fazem parte desse grupo os 

gêneros Beggiatoa, oxidantes de enxofre, presente na interface aeróbia-anaeróbia de 

sedimentos aquáticos; e bactérias fixadoras de nitrogênio de vida livre dos gêneros 

Azotobacter e Azomonas. 

O subsistema Baía caracteriza-se pelo seu entorno composto de pastos e campos 

antropizados (27), que durante o período de águas altas são inundados compondo uma 

extensa área de várzea. Com a inundação dessa área uma grande quantidade de matéria 



37 

 

orgânica é carreada para os ambientes aquáticos. De acordo com Azevedo et al. (8), o 

carbono orgânico encontrado em maior quantidade no subsistema Baía é de origem 

alóctone, sendo constituído principalmente de ácidos fúlvicos. 

De acordo com Crump et al (22), ocorre uma alteração da comunidade de 

bactérias planctônicas conforme a natureza do carbono disponível para o crescimento 

bacteriano. Além disso, nos ambientes do subsistema Baía foram encontrados os 

maiores valores de nitrogênio e fósforo, que aliada à natureza do carbono orgânico 

disponível para ser assimilado pelas bactérias, podem ter determinado as maiores 

abundâncias relativas de proteobactérias e do grupo Cytophaga-Flavobacterium nesse 

subsistema.  

Juntamente com a matéria orgânica uma grande quantidade de bactérias pode ser 

carreada para as lagoas juntamente com a matéria orgânica do entorno, alterando tanto a 

densidade quanto a diversidade bacteriana (23). Quanto aos organismos do grupo 

Cytophaga-Flavobacterium, esses se relacionam diretamente com a disponibilidade e a 

degradação de matéria orgânica dissolvida (29, 36), sobretudo de alto peso molecular 

(36), como é o caso do ácido fúlvico. 

O subsistema Baía apresentou também as maiores abundâncias relativas de Beta-

proteobacteria. Bactérias desse grupo são comumente encontradas em ambientes de 

água doce, tendo sido observadas em lagos com diferentes características, oligotróficos 

(48), eutróficos (76). 

O grupo Beta-proteobacteria é composto por gêneros como Nitrosomonas 

(bactérias nitrificantes) e Spirillum e é comumente registrado em ambientes de água 

doce (48, 77). Nesse estudo, além de apresentarem diferenças significativas entre os 

subsistemas, também foram observadas maior abundância relativa de organismos desse 

grupo nos canais que nos outros tipos de ambientes. 

O subsistema Ivinhema está inserido dentro de uma área de proteção ambiental, 

o Parque Estadual das Várzeas do Rio Ivinhema, criado como uma medida de 

compensação pela construção do reservatório de Porto Primavera. Os ambientes desse 

subsistema foram observados bem distribuídos entre as subdivisões de Proteobacteria e 

o grupo Cytophaga-Flavobacterium, talvez por ser provavelmente o mais estável dos 

três subsistemas e não sofrer com os impactos antrópicos da construção do reservatório 

a montante, ou das áreas de pastagem em seu entorno. 

Entre os tipos de ambientes, foram observadas diferenças significativas apenas 

na abundância relativa de organismos do grupo Beta-proteobacteria. Embora não tenha 
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apresentado diferença estatisticamente significativa, a abundância relativa de Gamma-

proteobacteria foi maior nos rios do que nas lagoas sem conexão. Provavelmente o 

fluxo tenha proporcionado uma vantagem competitiva para esse grupo, cujos 

organismos podem apresentar características oportunistas. Nas lagoas sem conexão 

direta, a ausência de fluxo pode ter promovido o desenvolvimento da maior abundância 

relativa foi de Alpha-proteobacteria. Apesar desse grupo não requerer altas 

concentrações de nutrientes, a característica lêntica desses ambientes favoreceu o 

estabelecimento desse grupo. 

Muitos estudos tentam elucidar as variáveis que alteram a estrutura da 

comunidade de bactérias. A maioria atribui ao carbono orgânico dissolvido as alterações 

da estrutura da comunidade bacteriana (31, 60), às concentrações de nitrogênio e nitrato 

(50, 60) e fósforo (13). Neste estudo a estrutura da comunidade bacteriana foi 

determinada pelas concentrações de clorofila-a, NT, N-NH4
+
 e PO4

3
. Além disso, a 

análise de correspondência canônica permitiu analisar quais grupos bacterianos são 

influenciados por essas variáveis. 

As subdivisões Alpha-proteobacteria, Gamma-proteobactéria e o grupo 

Cytophaga-Flavobacterium são encontrados em ambientes com os maiores valores 

nitrogênio amoniacal, representados pelos ambientes do subsistema Paraná. Enquanto a 

subdivisão Beta-proteobacteria é encontrada nos ambientes com os maiores valores das 

variáveis: nitrogênio total, PO4
3-

 e clorofila-a, representados pelos ambientes dos 

subsistemas Baía e Ivinhema. 

Esse estudo apresenta dados preliminares sobre as diferenças na estrutura da 

comunidade bacteriana em diferentes ambientes da planície de inundação do alto rio 

Paraná. Foi possível determinar que as diferenças nas variáveis limnológicas dos rios 

que compõe a planície de inundação são mais importantes para a estrutura da 

comunidade bacteriana do que as características físicas (grau de conexão com o rio, 

velocidade de fluxo) dos diferentes tipos de ambientes. Uma vez que dois dos 

subsistemas analisados estão sujeitos a alterações antrópicas, as diferenças na estrutura 

da comunidade bacteriana podem estar sendo indiretamente influenciada por esses 

impactos. 

Estudos mais detalhados sobre cada um dos rios que compõem essa planície, 

bem como a utilização de marcadores bacterianos mais específicos poderão esclarecer o 

papel funcional das bactérias na ciclagem de nutrientes e energia nesses ambientes. 

Além disso, outros fatores seletivos estruturantes da comunidade bacteriana devem ser 
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levados em consideração, como a ocorrência de dominância de alguns grupos sob 

outros, competição dos grupos na absorção de nutrientes e captação de substrato, 

predação específica sobre alguns grupos, susceptibilidade a vírus entre outros. 
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3 DINÂMICA SAZONAL DA ESTRUTURA DA COMUNIDADE DE 

BACTERIOPLÂNCTON EM AMBIENTES DA PLANÍCIE DE INUNDAÇÃO 

DO ALTO RIO PARANÁ 

RESUMO 

Conhecer a comunidade bacteriana, bem como ela se altera frente aos pulsos de 

inundação, é crucial para o entendimento da ciclagem de nutrientes em ecossistemas de 

planícies de inundação. Foi analisada a comunidade bacteriana em doze ambientes da 

planície de inundação do alto rio Paraná, e descrever o comportamento dessa 

comunidade durante um ciclo hidrológico. Para entender como o regime de águas altas e 

baixas altera a comunidade bacteriana por meio da alteração das variáveis abióticas. A 

comunidade bacteriana foi determinada em amostras subsuperficiais de água em rios, 

canais e lagoas com e sem conexão direta com os rios. As amostragens foram realizadas 

trimestralmente no período de dezembro/2010 a setembro/2011. A estrutura da 

comunidade foi analisada pela metodologia de hibridização fluorescente in situ, 

considerando a densidade total de bactérias e as abundâncias relativas de Bacteria e 

Archaea, Alpha-proteobacteria, Beta-proteobacteria, Gamma-proteobacteria e 

Cytophaga-Flavobacter. Nos períodos de vazante e águas baixas foram observadas as 

menores densidades, com a mínima sendo registrada em setembro/2011, 1,69 x10
6 

(±1,83 x10
6
) bactérias x mL

-1
e as maiores densidades de bactérias observadas atingiram 

5,7x10
6
 (±1,88 x10

6
) bactérias x mL

-1
 em março/2011. O período de águas altas 

provocou uma diminuição da diversidade de bactérias devido à diminuição da 

equitabilidade. Os maiores valores do índice de diversidade de Shannon-Wiener foram 

observados nos períodos de dezembro/2010 e setembro/2011. O carreamento de 

nutrientes para os ambientes aquáticos durante o período de águas altas promoveu o 

aumentando a densidade total desses organismos. A comunidade bacteriana pode 

apresentar diferenças tanto espaciais quanto temporais, mas quando o componente 

tempo é considerado, esse é o principal preditor da estrutura da comunidade bacteriana, 

além de influenciar na sua diversidade.  

Palavras-chave: diversidade bacteriana, pulso de inundação, hibridização 

fluorescente in situ. 
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ABSTRACT 

Knowing bacterial community, as well as understand how it changes during a 

hydrological pulse, is very important to understand nutrient cycles in floodplain 

systems. The aim of this work was to analyze bacterial community in twelve sites of 

Upper Paraná River floodplain, and describe its changes during a flood pulse. In order 

to understand how the high water and low water phases changes bacterial community by 

changing abiotical variables. The bacterial community distribution was determined in 

superficial water samples from rivers, channels and floodplain lakes with and without 

connection to the main channel river. The samples were performed every three months 

since December/2010 to September/2011. The bacterial structure community was 

analyzed by fluorescent in situ hybridization, considering the main domains Bacteria 

and Archaea and the subdivisions of the phylum Proteobacteria, Alpha-proteobacteria, 

Beta-proteobacteria, Gamma-proteobacteria and the Cytophaga-Flavobacterium cluster. 

On ebb and low water periods the smaller densities were observed, with the minimum 

registered in September/2011, 1,69 x10
6 

(±1,83 x10
6
) Bacteria x mL

-1
 and the highest 

densities reached 5,7x10
6
 (±1,88 x10

6
) Bacteria x mL

-1
 on March/2011. The high water 

period caused a decrease in diversity because of the lost of equitability. The highest 

values of Shannon-Wiener index were found on December/2010 and September/2011. 

The nutrients runoff to the aquatic environments of the floodplain promoted an increase 

in total bacterial density during the high water phase. The bacterial community 

presented both spatial and temporal differences. But the temporal changes in this 

community are the most important to determine the bacterial community and also 

changes its diversity. 

Key words: bacterial diversity, flood pulse, fluorescent in situ hybridization. 
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3.1 INTRODUÇÃO 

Planícies de inundação são definidas como áreas periodicamente inundadas pelo 

transbordamento lateral de rios e lagos devido à ação das chuvas ou do lençol freático 

(27). A planície de inundação do alto rio Paraná compreende uma grande variedade de 

ambientes, incluindo lagoas, rios e canais (52). Além disso, Roberto, Santana e Thomaz 

(45) mostraram que a separação dos ambientes nessa planície, ocorre de acordo com a 

sua posição, e está relacionada com o canal do rio principal, de forma que as 

particularidades de cada rio que compõe a planície de inundação aumentam a 

heterogeneidade dos ambientes. 

O regime hidrológico a que os sistemas rio-planície de inundação estão sujeitas é 

o principal fator direcionador da diversidade faunística desses ambientes (27). De 

acordo com Thomaz, Bini e Bozelli (52), o período de águas altas tende a conectar os 

corpos de água com características diferentes, promovendo maior similaridade das 

comunidades biológicas, enquanto durante o período de águas baixas, essas seguem as 

características locais intrínsecas de cada um dos ambientes. 

Os pulsos periódicos de inundação promovem trocas laterais de nutrientes e 

matéria orgânica entre a planície e os ambientes aquáticos (19, 27). Assim, as alterações 

físicas e químicas dos ambientes aquáticos resultantes desse processo provocam 

alterações na diversidade de várias comunidades (27). 

Algumas comunidades planctônicas, por exemplo, tendem a apresentar variações 

na sua composição e abundância entre períodos de águas altas e baixas, bem como 

apresentar maior similaridade em ambientes com conexão direta ao canal principal, 

como demonstrado em estudos anteriores para a comunidade zooplanctônica (e.g. 31) e 

fitoplanctônica (11). 

Embora já tenha sido registrado um considerável número de taxa de várias 

comunidades biológicas na planície de inundação do alto rio Paraná (e.g. 31, 53, 54), 

ainda muito pouco é conhecido sobre a diversidade da comunidade bacteriana e qual a 

influência do pulso de inundação sobre essa comunidade. 

As bactérias participam como base na cadeia alimentar planctônica em vários 

ecossistemas aquáticos, e desempenham papel considerável no fluxo de carbono para a 

atmosfera (16). O bacterioplâncton é capaz de incorporar a matéria orgânica dissolvida 

e nutrientes à sua biomassa e transferi-os para os níveis tróficos superiores através da 

alça microbiana (7, 43).  
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As bactérias planctônicas metabolizam não somente os detritos de organismos 

maiores mortos, mas também os exsudatos fitoplanctônicos (7, 21). Além disso, a 

planície de inundação exporta matéria orgânica para os ambientes aquáticos (8), que 

podem ser assimilados pelas bactérias. De acordo com Crump et al (18) a comunidade 

bacteriana se altera de acordo com a origem da matéria orgânica disponível. Isso 

acontece porque diferentes populações bacterianas são responsáveis pela degradação de 

diferentes tipos de matéria orgânica. O conhecimento sobre a composição das 

comunidades bacterianas e seus impactos sobre a ciclagem de carbono é crucial para o 

entendimento dos processos ecológicos em sistema de planícies de inundação (9). 

A maioria dos estudos da dinâmica de bactérias em planícies de inundação 

tropicais sugere uma forte influência sazonal do pulso de inundação sobre a densidade 

de bactérias planctônicas (14, 30). Isso porque, durante o período de águas altas, a 

inundação da várzea carreia uma grande quantidade de matéria orgânica para os 

ambientes aquáticos (27) que influencia a densidade bacteriana (14, 30). Além disso, 

uma grande quantidade de bactérias pode ser carreada para as lagoas juntamente com a 

entrada de matéria orgânica do entorno, alterando tanto a densidade quanto a 

diversidade bacteriana (19). 

Na planície de inundação do alto rio Paraná, foi constatado que a densidade 

bacteriana é influenciada principalmente pelo enriquecimento das lagoas com nutrientes 

alóctones, sendo este mais significativo que a matéria orgânica autóctone e a predação 

por rotíferos para determinação da densidade bacteriana (14). Além disso, Lemke et al. 

(33) demonstraram que há diferenças na composição do bacterioplâncton entre 

diferentes ambientes dessa planície. Entretanto, poucos estudos foram realizados acerca 

da estrutura da comunidade bacteriana, ou como ela se altera frente a pulsos de 

inundação. 

Um estudo in situ dos fatores que podem regular não apenas a densidade total da 

comunidade bacteriana e sua dinâmica em um período hidrológico, mas também, a 

abundância relativa de determinados grupos dessa comunidade, pode levar a um maior 

entendimento da contribuição dessa comunidade para o ecossistema. 

O foco principal é a análise de como o pulso de inundação afeta a comunidade 

bacteriana entre os ambientes da planície de inundação do alto rio Paraná e procura 

avaliar se existem diferenças na diversidade bacteriana entre os períodos de águas altas 

e águas baixas. Para isto, testaram-se as hipóteses de que o pulso de inundação altera 

indiretamente a densidade de bacterioplâncton, pois o grande contingente de água que 
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entra na planície durante o período de águas altas carreia nutrientes para os ambientes 

aquáticos; e se as diferenças nas variáveis limnológicas abióticas geradas durante os 

períodos de águas altas e baixas serão as principais determinantes da estrutura da 

comunidade bacteriana. 

3.2 MATERIAIS E MÉTODOS 

3.2.1 Área de Estudo 

O estudo foi realizado na planície de inundação do alto rio Paraná (Figura 8), 

influenciada por três rios distintos sendo eles o Paraná, o Ivinhema e o Baía, que 

proporcionam uma grande heterogeneidade de habitat quando considerado amplas 

escalas nesse ecossistema (45). Foram considerados três subsistemas baseados nas 

influencias causadas pelos três principais rios da planície de inundação do alto rio 

Paraná. 

 

Figura 8 - Locais de amostragem na planície de inundação do alto rio Paraná (1)Lagoa Ventura; (2) Canal 

do Ipoitã; (3) Lagoa dos Patos; (4) Rio Ivinhema; (5) Canal Curutuba; (6) Lagoa do Guaraná; (7) Rio 

Baía; (8) Lagoa Fechada, (9) Lagoa do Osmar; (10) Ressaco do Pau Véio; (11) Rio Paraná; (12) Lagoa 

das Garças. 
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3.2.1.1 Subsistema Paraná 

O rio Paraná é a segunda maior bacia hidrográfica da América do Sul, ocupando 

uma área 20.000 km
2
 no período de inundação máxima (10, 57). A região marginal do 

rio apresenta remanescentes da Floresta Estacional Semidecidual e muitos trechos 

antropizados (49). 

Entre os ambientes que formam o subsistema Paraná, encontram-se diversas 

lagoas e ressacos. A lagoa do Osmar é uma lagoa temporária e sem comunicação, com 

profundidade média de 1,1m e área de aproximadamente 0,006ha. A lagoa das Garças 

possui conexão direta com a calha do rio através de um canal, profundidade média de 

2,0m e área de 14,1ha; suas margens contêm grandes quantidades de macrófitas 

aquáticas. O Ressaco do Pau Véio se localiza na margem direita do Rio Paraná, 

apresenta comprimento de aproximadamente 1.146m, uma área de 3ha, e profundidade 

média de 1,8m (22).  

3.2.1.2 Subsistema Baía 

O subsistema Baía é constituído pelo rio Baía; localizado à margem direita do 

rio Paraná no Estado do Mato Grosso do Sul; por canais secundários e diversas lagoas. 

O rio Baía apresenta largura variada e profundidade média de 3,2 metros, com trechos 

marginais de vegetação ripária e de campos inundados (várzea). Pode ser considerado 

como um ambiente intermediário entre lêntico e lótico, destacado por características 

com padrões de estratificação térmica da coluna de água. No subsistema Baía 

encontram-se as lagoas Fechada e do Guaraná e canal Curutuba. 

A Lagoa Fechada é uma lagoa de forma alongada, com profundidade média de 

2,46m, área de 7,5ha. Não apresenta conexão direta com o rio Baía, exceto nos períodos 

de cheia quando pode apresentar conexão na sua porção superior. A lagoa do Guaraná, 

por sua vez, é conectada ao rio por um curto canal com grande quantidade de macrófitas 

aquáticas. A lagoa possui forma arredondada com aproximadamente 4,2 ha de área 

numa profundidade média de 2,1m. O Canal Curutuba liga o rio Baía ao rio Ivinhema 

apresentando profundidade média de 2,7m (22). 

3.2.1.3 Subsistema Ivinhema 

O rio Ivinhema tem seu baixo curso associado com o braço direito do rio Paraná 

possuindo canais anastomosados, esses canais são altamente estáveis, do ponto de vista 

geomórfico (46), e altamente susceptíveis à dinâmica hidrológica dos rios Paraná e do 

próprio Ivinhema (15).  

A lagoa Ventura é uma lagoa alongada com profundidade média de 2,16m, e área 
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de 89,8ha; está situada a uma distância de 200m do rio Ivinhema, sendo separada por 

dique marginal de 3m de altura. A lagoa Patos se situa à margem esquerda do mesmo 

rio, com o qual se comunica através de um canal com uma grande diversidade de 

macrófitas aquáticas, e dique marginal de 0,5m de altura; apresenta uma área de 

aproximadamente 113,8 ha. O Canal Ipoitã é um canal sinuoso que liga o rio Paraná ao 

rio Ivinhema apresentando uma profundidade média de 3,2m (22). 

3.2.2 Amostragem 

As amostragens foram realizadas trimestralmente, vinculadas às coletas do 

programa de Pesquisa Ecológico de Longa Duração (PELD), no período de dezembro 

de 2010 a setembro de 2011. Foram realizadas quatro coletas aleatórias em 

subsuperfície no centro de cada ambiente, sendo três para análise da comunidade 

bacteriana e uma para análise limnológica. 

3.2.3 Variáveis físicas e químicas 

As variações de nível foram obtidas a partir dos dados coletados da régua 

fluviométrica localizada na Base Avançada de Pesquisa do Nupélia, no município de 

Porto Rico – PR.  

Foram mensuradas in situ, a temperatura da água (Temp), oxigênio dissolvido 

(OD), pH e condutividade elétrica (Cond.) através de potenciômetros portáteis (YSI). A 

transparência da água (Transp.) foi obtida através da profundidade do disco de Secchi e 

a alcalinidade total (Alc.) estimada através de titulação Gran e calculada, juntamente 

com as formas de carbono inorgânico (13). 

As amostras de água feitas para análise limnológica foram utilizadas para a 

determinação das concentrações de material suspenso total (MST), orgânico (MSO) e 

inorgânico (MSI). Clorofila-a (Cl-a) foi analisada por extração com acetona de acordo 

com Golterman, Clymo e Ohnstad (24). Nitrogênio total (NT) e nitrato (NO3
-
) foram 

determinados por espectrofotometria (58) e as concentrações de nitrogênio amoniacal 

(N-NH4
+
) foram determinadas de acordo com Mackereth et al (34). As concentrações de 

fósforo total (PT) e ortofosfato (PO4
3-

) foram determinadas por espectrofotometria de 

acordo com (24) 

3.2.4 Comunidade bacteriana 

A comunidade bacteriana foi determinada pelo método hibridização in situ 

fluorescente (5). As amostras para análise de componente biológico foram fixadas 

imediatamente com paraformaldeído 20% (concentração final 2%), armazenadas em 
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refrigeração por 24h; e concentradas em filtro branco de policarbonato (0,2 µm, 25mm, 

Whatman). Os filtros foram armazenados a 4 ºC até posterior análise em laboratório. A 

hibridização foi realizada com uma sonda específica para cada um dos grupos testados e 

solução tampão de hibridização (tabela 6). As amostras foram incubadas overnight a 42 

ºC e depois desse período foram lavadas em solução tampão de lavagem (tabela 1) em 

estufa escura a 48 ºC por 15 minutos. As concentrações de formamida e de NaCl são 

apresentados na tabela 7. 

Tabela 6. Composição das soluções tampão de hibridização e de lavagem 

 NaCl Tris-HCl *EDTA **SDS Formamida 

Solução de hibridização 0,9 M 20 mM 5mM 0,01% Variável 

Solução de lavagem Variável 20mM 10mM 0,01% -- 

* Ácido Etilenodiamino Tetra-acético 

**Dodecil Sulfato de Sódio 

A densidade relativa dos diferentes grupos foram analisados com a utilização de 

marcadores Cy3 em oligonucleotídeos RNAr 16S para a identificação dos grandes 

grupos, sendo estes: Bacteria (Eub338R, 5’ – 3GCT GCC TCC CGT AGG AGT – 3’), 

Alfa-proteobacteria (Alf986, 5’ – 3GG TAA GGT TCT GCG CGT T – 3’), Beta-

proteobacteria (Bet42a, 5’ – 3GC CTT CCC ACT TCG TTT – 3’), Gama-proteobacteria 

(Gam42a, 5’ – 3GC CTT CCC ACA TCG TTT – 3’), Cytophaga-Flavobacter (CF319a, 

5’–3TG GTC CGT GTC TCA GTA C–3’). Foram utilizadas sondas controle para 

determinar as colorações não específicas, inclusive auto-fluorescência; como proposto 

por Amann, Ludwig e Schleifer (4).  

As amostras foram simultaneamente coradas com solução de 4´6- Diamidino-

2Phenilindole (DAPI) para contagem da densidade bacteriana total. Dez campos 

aleatórios foram analisados em cada filtro com auxílio do microscópio de 

epifluorescência (Olympus BX51). Posteriormente, foram colocadas sobre lâminas de 

vidro e receberam uma mistura (4:1) de Vectashield e solução de glicerol: tampão 

fosfato salina (7:3) e cobertos com lamínula e levados para análise em microscópio de 

epifluorescência (Olympus, BX51). 
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Tabela 7. Sequência de sondas de nucleotídeos usadas para a hibridização fluorescente in situ 

Sondas Form(%)
*
 NaCl (mM)

**
 Referência 

EUB338R 30 102 3 

Arc344 30 102 44 

Alf986 30 102 40 

Bet42a 30 102 36 

Gam42a 

CF319a 

30 

35 

102 

80 

36 

37 
*
 Concentração de formamida na solução tampão de hibridização 

**
 Concentração de cloreto de sódio na solução tampão de lavagem 

3.2.5 Análises Estatísticas 

Os pressupostos de normalidade e homocedasticidade foram analisados pelos 

testes de Shapiro-Wilk e Levene, respectivamente. Uma vez que não foram atingidos, 

foram realizadas análises de variância não paramétricas de Kruska-Wallis para avaliar 

as diferenças nas variáveis limnológicas, tanto espacial quanto sazonalmente. Os valores 

das variáveis limnológicas foram demonstrados na forma de média±DP. Os dados foram 

log10(x) transformados (com exceção do pH) e foram sumarizadas em uma Análise de 

Componentes Principais (PCA). 

A densidade total de bactérias foi demonstrada em bactérias x mL
-1

 de amostra. 

A abundância relativa dos grupos estudados foi estimada em porcentagem (%) para 

determinar a importância de cada grupo em relação à densidade total de bactérias. As 

diferenças da densidade bacteriana e das abundâncias relativas dos grupos estudados, 

em relação aos ambientes e aos períodos de amostragem foram analisadas também 

através de análise não paramétrica, por não atingirem os pressupostos de normalidade e 

homocedasticidade. 

Para avaliar a diversidade dos grupos bacterianos entre os períodos de 

amostragem foi utilizado o índice de diversidade de Shannon-Weaver, que considera 

peso igual para as espécies raras e abundantes (35). A riqueza foi estimada pelas 

diferenças nas abundâncias relativas e o número de táxons foi limitado ao número de 

sondas utilizadas. Como os grupos estudados não são espécies, a análise de diversidade 

considerou as subdivisões de Proteobacteria, o grupo Cytophaga-Flavobacter e apenas 

o domínio Archaea. O domínio Bacteria foi desconsiderado por compreender as demais 

subdivisões. 

Para sumarizar a composição da comunidade de bactérias foi utilizada uma 

Análise de Correspondência Destendenciada (DCA – 23, 26). Essa análise foi realizada 

a partir dos dados de abundância relativa dos grupos bacterianos investigados nos 

diferentes locais e períodos de amostragem. 

A influência das variáveis abióticas nas abundâncias relativas dos grupos de 
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bactérias foi analisada pelo coeficiente de correlação de Pearson. As análises foram 

feitas usando os programas Statistica 7.1 (50), PcOrd 5 (38). 

3.3 RESULTADOS 

O rio Paraná apresentou período de águas altas em março/2011 (Figura 9), com 

profundidade média superior a 6 metros; e águas baixas em setembro/2011, quando 

atingiu profundidade inferior a 2 metros. 
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Figura 9 - Medição diária do nível médio da planície de inundação do alto rio Paraná (dados obtidos da 

Estação de campo da Universidade Estadual de Maringá). As setas indicam os períodos em que as 

amostragens foram realizadas. 

Os períodos de águas altas e baixas foram muito distintos entre os períodos de 

amostragens. O mês de março de 2011 (período de águas) apresentou o nível 

fluviométrico médio de 5,4m (±0,86m), sendo o nível mínimo registrado 3,42m e nível 

máximo de 6,32m. O período de águas baixas (setembro/2011) teve o nível máximo 

atingido de 3,16m, e mínimo de 1,96m, o nível fluviométrico médio nesse período foi 

de 2,48m (±0,31m). Os períodos, intermediários de enchente (dezembro/2010) e vazante 

(junho/2011), apresentaram profundidade intermediária (aproximadamente 3m). 

Assim, foram definidos quatro períodos distintos de amostragem sendo que as 

amostragens realizadas em dezembro/2010 correspondem ao período de enchente, 

março/2011 ao período de águas altas, junho/2011 corresponde ao período de vazante e 
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setembro/2011, o período de águas baixas. 

A média e desvio padrão dos valores das variáveis abióticas durante todos os 

períodos de amostragem estão apresentados na tabela 8. Entre os períodos amostrados, 

as variáveis abióticas que, estatisticamente, apresentaram diferenças significativas, 

foram a OD (H(3;48)=10,4022; p=0,0154), condutividade elétrica (H(3;48)=10,3954; 

p=0,0155), turbidez (H(3;48)=20,1886; p=0,0002), N-NH4 (H(3;48)=11,1596; p=0,0109), 

PT (H(3;48)= 10,3713; p=0,0157) e P-PO4 (H(3;48)=11,3394; p=0,0100). 

Em dezembro/2010, as variáveis significativamente diferentes entre os 

ambientes foram pH (H(2;12)=7,0385; p=0,0296), condutividade (H(2;12)=8,7692; 

p=0,0125) e alcalinidade (H(2;12)=8,7692; p=0,0125). Os maiores valores de pH foram 

encontrados no subsistema Ivinhema (7,1±0,26), e os menores no subsistema Baía 

(5,9±0,27). Os maiores valores de condutividade elétrica e alcalinidade foram 

encontrados no subsistema Paraná (56,1±6,38 e 423,7±76,14; respectivamente), 

enquanto os menores foram encontrados no subsistema Baía (26,4±0,89 e 135,8±18,98). 

Em março, o período de águas altas, as variáveis que apresentaram diferenças 

significativas entre os subsistemas foram OD (H(2;12)=8,7692; p=0,0125), MST 

(H(2;12)=6,9615; p=0,0308), Clorofila-a (H(2;12)=6,2692; p=0,0435) e NO3
-
 

(H(2;12)=9,3739; p=0,0092). Os maiores valores de OD e MST foram observadas no 

subsistema Paraná (7,71±2,22 e 2,81±1,31; respectivamente), seguido do Baía 

(4,62±0,75 e 1,5±0,55), enquanto os menores valores observados pertenceram ao 

subsistema Ivinhema (2,9±0,36 e 1,1±0,71); nesse subsistema foram também 

observados os maiores valores de clorofila-a e NO3
-
 (4,4±2,1 e 6,4±12,74) enquanto os 

menores valores dessas variáveis foram observadas no subsistema Paraná. 

Em junho apenas duas variáveis diferiram significativamente entre os três 

subsistemas, OD (H(2;12)=8,7692; p=0,0125) e alcalinidade total (H(2;12)=7,5385; 

p=0,0231). Com destaque para o subsistema Baía que apresentou alcalinidade muito 

inferior em relação aos subsistemas Paraná e Ivinhema. 

No período de águas baixas (Setembro/2011), foram observadas diferenças 

significativas quanto ao pH (H(2;12)=8; p=0,0183), condutividade (H(2;12)=8; p=0,0183) e 

alcalinidade total (H(2;12)=9,2692; p=0,0097). 

 



56 

 

Tabela 8. Média e desvio padrão (DP) das variáveis abióticas nos subsistemas durante os períodos de amostragem. 

 
Dezembro/2010 Março/2011 Junho/2011 Setembro/2011 

 
Baía Ivi. Paraná Baía Ivi. Paraná Baía Ivi. Paraná Baía Ivi. Paraná 

Temp. (  ºC) 28,9±0,56 27,6±0,68 26,9±0,68 27,35±0,17 28,3±0,38 26,98±0,7 27,35±0,17 28,28±0,38 26,98±0,70 18,53±0,28 18,65±1,21 18,68±1,81 

OD (mg/L) 4,3±0,79 5,6±0,65 3,9±2,39 4,62±0,75 2,9±0,36 7,71±2,22 4,62±0,75 2,92±0,36 7,71±2,22 7,67±0,60 7,77±0,33 6,50±2,17 

pH 5,9±0,27 7,1±0,26 6,4±0,46 6,16±0,35 6,2±0,22 6,45±0,61 6,16±0,35 6,24±0,22 6,45±0,61 6,47±0,22 7,24±0,26 6,59±0,57 

Cond.(uS/cm) 26,4±0,89 42,8±7,31 56,1±6,83 49,28±3,11 49,9±2,12 54,5±2,32 49,28±3,11 49,88±2,12 54,50±2,32 15,50±1,10 37,18±11,96 47,60±6,96 

Secchi (m) 0,6±0,22 1,3±1,51 2,3±2,51 1,85±0,58 2,2±0,88 3,16±2,9 1,85±0,58 2,19±0,88 3,16±2,9 0,98±0,27 1,16±0,63 1,80±1,29 

Turb (NTU) 24,2±23,92 35,2±27,66 6,8±5,38 0,82±0,35 2,3±3,52 0,85±0,55 11,73±7,6 16,93±12,76 10,32±4,44 30,99±28,42 38,97±46,21 3,17±4,07 

MST (µg/L) 1,2±0,69 2,5±1,28 1,4±0,79 1,5±0,55 1,1±0,71 2,81±1,31 1,41±0,80 2,59±1,17 2,24±0,65 1,58±1,09 5,03±3,95 1,27±2,04 

MSI (mg/L) 1,0±0,61 1,8±1,00 0,8±0,50 0,59±0,44 0,6±0,47 2,02±1,03 0,85±0,57 1,98±1,13 1,3±0,64 1,18±0,90 4,09±3,36 1,02±1,42 

MSO (mg/L) 0,2±0,11 0,7±0,33 0,6±0,42 0,91±0,50 0,5±0,29 0,79±0,36 0,56±0,24 0,61±0,13 0,94±0,34 0,39±0,21 0,94±0,61 0,25±0,94 

Alc.(mEq/L) 135,8±18,9 314,1±636, 423,7±76,1 302,65±19,43 340,0±28,5 344,65±59,01 53,82±6,9 175,65±52,65 197,30±42,94 113,44±23,76 239,20±58,88 355,73±71,78 

Cl-a.(µg/L) 10,6±9,87 7,4±7,77 11,6±11,68 2,19±0,22 4,4±2,51 1,18±0,61 18,81±13,67 6,84±3,99 4,46±4,20 9,15±5,43 5,27±5,92 5,58±4,77 

NT (µg/L) 998,3±217,9 731,7±161,2 738,8±48,89 833,56±115,11 688,4±37,52 747,11±50,33 914,05±299,48 748,92±76,39 769,06±32,27 1560,60±977,9 1094,30±104,0 726,57±80,15 

NO3
-(µg/L) 38,3±29,84 54,8±40,37 75,1±71,26 0,00±0,00 6,4±12,74 216,99±52,47 0,14±0,16 60,82±86,54 96,84±75,52 32,20±64,41 110,31±127,6 84,36±116,95 

NH4
+ (µg/L) 49,3±31,67 11,3±5,46 49,4±42,01 17,65±9,55 13,5±1,34 6,78±4,82 32,31±9,51 29,41±1,69 44,78±31,29 57,96±24,65 11,63±6,51 26,62±24,91 

PT (µg/L) 68,8±23,03 40,2±21,70 42,1±33,18 24,42±4,89 20,0±7,2 21,83±8,08 45,48±28,55 30,46±13,68 22,51±10,57 70,93±40,39 43,27±21,34 31,66±25,84 

PO4
- (µg/L) 11,1±1,57 8,3±3,26 7,9±2,93 10,67±0,54 13,0±4,18 18,16±3,99 6,96±2,45 11,05±5,19 5,41±1,82 20,70±7,78 15,62±9,47 9,09±7,03 

COD 11,0±3,22 * 2,4±1,95 2,79±1,89 3,3±0,89 2,47±0,93 5,06±1,77 3,66±1,82 2,03±0,98 7,46±3,01 2,84±1,91 1,06±1,76 

* Amostras para análise de carbono do subsistema Ivinhema foram perdidas 

 



 

 

 

 

Foram verificadas alterações das variáveis limnológicas durante os diferentes 

períodos de amostragem. Na Análise de Componentes Principais foram retidos os dois 

primeiros eixos pelo critério de Broken-Stick explicando 53,28% dos dados (eixo 1= 

33,26%; eixo 2= 20,02%). As variáveis NO3
-
 (r=0,655), condutividade elétrica 

(r=0,645) e alcalinidade total (r= 0,616) apresentaram as maiores correlações positivas 

enquanto o PT (r=-0,833), clorofila-a (r=-0,789) e COD (r=-0,778) apresentaram 

correlação negativa. No segundo eixo, MSO (r=0,540) e condutividade elétrica 

(r=0,510) apresentaram correlação positiva e PT (r=0,639) e clorofila-a (r=-0,612) 

correlacionaram negativamente (Figura 10). 
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Figura 10 - Ordenação dos escores para cada estação de amostragem em relação ao eixo 1 e 2 da análise 

de componentes principais. Em relação aos subsistemas:   (Sem preenchimento)= Subsistema 

Paraná,    (preenchimento em preto) = Subsistema Baía, (preenchimento em cinza)= 

Subsistema Ivinhema; e aos períodos de amostragem  = dezembro/2010,  = março/2011 = 

junho/2011 e  = setembro/2011  

O primeiro eixo distinguiu o subsistema Baía dos demais subsistemas (KW-

H(2;48)=14,868; p=0,0006), apresentando maiores valores de PT, CL-a e COD; enquanto 

os subsistemas Ivinhema e Paraná apresentaram os maiores valores de NO3
-
, 

condutividade elétrica e alcalinidade total. O segundo eixo separou os períodos de 

amostragem (KW-H(3;48)=13,1845; p=0,0043) de março/2011 e setembro/2011sendo que 

em março/2011 foram observadas maiores valores de PT e Cl-a. 

A densidade de bactérias foi significativamente diferente entre os períodos de 
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amostragem (Figura 11A - H(3;48)=18,2557; p<0,001), sendo que os períodos de 

enchente e águas altas apresentaram as maiores densidades de bactérias atingindo 

5,7x10
6
 (±1,88 x10

6
) bactérias x ml

-1
 em março/2011. Nos períodos de vazante e águas 

baixas, foram observadas as menores densidades bacterianas, com a mínima sendo 

registrada em setembro/2011, 1,69 x10
6 

(±1,83 x10
6
) bactérias x ml

-1
. 

Entre os ambientes estudados, tomando as amostragens periódicas como 

réplicas, não foram observadas mudanças significativas na densidade bacteriana 

(H(11;48)=5,8724; p=0,88), apesar de ser observado uma densidade maior de bactérias nas 

lagoas Garças, Ventura e Fechada (Figura 11B). 
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Figura 11 - Densidade da comunidade bacteriana entre os (A) períodos e (B) locais de amostragens. 

(Média Erro padrão; a linha tracejadada demonstra os ambientes com maiores densidades bacterianas)  

As diferenças da abundância relativa dos grupos não foram significativas entre 

os ambientes, ou seja, quando considerados os períodos de amostragem como réplicas 

(Figura 12). Apesar de o domínio Bacteria apresentar maiores abundâncias relativas 

(acima de 20%) em todos os ambientes estudados. 
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Figura 12 - Abundância relativa (A) dos domínios Archaea e Bacteria entre os ambientes amostrados e 

(B) das subdivisões do filo Proteobacteria e do grupo Cytophaga-Flavobacterium Média Erro padrão. 

No entanto, a abundância relativa dos domínios Bacteria e Archaea, das 

subdivisões do filo Proteobacteria bem como do grupo Cytophaga-Flavobacterium, 

apresentaram diferenças significativas entre os períodos amostrados. Em 

dezembro/2010, os grupos apresentaram abundâncias relativas aproximadamente iguais, 
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ao passo em que março/2011, juntamente com os maiores níveis fluviométricos, os 

grupos bacterianos apresentaram abundâncias relativas muito diferentes entre si. Os 

períodos de junho/2011 e setembro/2011 apresentaram uma retomada nas abundâncias 

relativas similares entre os grupos (Figura 13B). 
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Figura 13 - Abundância relativa (A) dos domínios Archaea e Bacteria entre períodos amostrados e (B) 

das subdivisões do filo Proteobacteria e do grupo Cytophaga-Flavobacterium. Média Erro padrão 
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O período de águas altas provocou uma diminuição da diversidade de bactérias, 

provavelmente devido à diminuição da equitabilidade. Os maiores valores do índice de 

diversidade de Shannon-Wiener foram observados nos períodos de dezembro/2010 e 

Setembro/2011 (Tabela 9). 

Tabela 9. Indíce de diversidade de Shannon-Wiener entre os períodos amostrados 

 Dezembro/2010 Março/2011 Junho/2011 Setembro/2011 

Shannon- 

Wiener 
1,61 1,59 1,57 1,60 

A análise de agrupamento destendenciada reteve apenas o primeiro eixo com 

maior autovalor (λ=0,02). A correlação com a matriz principal de dados demonstrou que 

os grupos que apresentaram influência positiva foram Archaea (r=0,228) e Gamma-

proteobacteria (r=0,118), enquanto os grupos que apresentaram influencia negativa 

foram Alpha-proteobacteria (r=0,494), Beta-proteobacteria (r=0,53)e Cytophaga-

Flavobacterium (r=0,067, figura 14).  
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Figura 14 - Análise de agrupamento destendenciada dos grupos Bacterianos estudados em relação aos 

subsistemas:   (Sem preenchimento)= Subsistema Paraná,    (preenchimento em preto) 

= Subsistema Baía, (preenchimento em cinza) = Subsistema Ivinhema; e aos períodos de 

amostragem  = dezembro/2010,  = março/2011 = junho/2011 e  = setembro/2011. 

O primeiro eixo da DCA distinguiu os períodos de amostragem (KW-

H(3;48)=15,2066; p=0,0016), de forma que março/2011 e junho/2011 correlacionaram-se 

com as maiores abundâncias relativas de Alpha-proteobacteria, Beta-proteobacteria e 

Cytophaga-Flavobacterium, enquanto setembro/2011 correlacionou-se com as maiores 
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abundâncias relativas de Archaea e Gamma-proteobacteria. Além disso, também é 

possível visualizar distintamente os grupos que mais apareceram entre os ambientes 

durante os períodos de enchente (Archaea e Gamma-proteobacteria), e vazante (Alpha-

proteobacteria, Beta-proteobacteria e Cytophaga-Flavobacterium). Nenhum dos dois 

eixos separou significativamente os subsistemas. 

3.4 DISCUSSÃO 

As planícies de inundação recebem carbono autóctone (algas e macrófitas 

aquáticas) e alóctone (vegetação terrestre da área de várzea) que são incorporadas na 

biomassa bacteriana (21). Isto faz com que estejam sujeitas a uma intensa atividade do 

bacterioplâncton, que é influenciada pela alteração dos níveis hidrométricos (14, 30). 

A estrutura da comunidade bacteriana em ambientes aquáticos pode estar 

relacionada às propriedades físicas e químicas dos ambientes (41, 48) e à composição da 

comunidade de outros micro-organismos eucarióticos (28, 42). As maiores densidades, 

embora não estatisticamente significativas, que foram observadas nas lagoas sem 

conexão permanente com o rio e da lagoa Garças (com conexão permanente), podem ter 

ocorrido em decorrência do carbono orgânico mais lábil, predominante nesses 

ambientes, resultando em maiores densidades bacterianas (51). 

Além disso, os ambientes da planície de inundação podem servir como 

reservatórios de bactérias que são carreadas para os ambientes aquáticos durante o 

período de inundação (18, 19). Isso pode ter ocasionado as altas densidades bacterianas 

durante o período de águas altas. Resultados semelhantes foram encontrados por 

Carvalho, Thomaz e Bini (14), que evidenciaram um aumento da densidade bacteriana 

aliada às maiores concentrações de carbono orgânico dissolvido, durante o período de 

águas altas. 

Em planícies de inundação, a biota é diretamente influenciada pelas trocas 

laterais entre a planície e os ambientes aquáticos, permitindo a rápida ciclagem de 

matéria orgânica e nutrientes (27). De acordo com Leininger et al (32) arqueias do 

grupo Crenarchaeota podem ser os mais abundantes organismos oxidantes de amônia 

nos solos. A distinção dos grupos Archaea e Gamma-proteobacteria como mais 

ocorrentes entre os ambientes durante o período de enchente (dezembro/2011) pode 

estar relacionado com o carreamento arqueias para os ambientes aquáticos a partir da 

área de várzea adjacente. Enquanto Gamma-proteobacteria, que é um grupo 

caracterizado por seu comportamento oportunista (12), desenvolveu alta abundância 
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relativa devido à entrada de nutrientes da planície.  

O domínio Bacteria tem sido encontrado nos ambientes aquáticos em altas 

abundâncias relativas (17), enquanto o domínio Archaea não ultrapassa 1% dos 

sedimentos límnicos (47). Assim como esperado, neste estudo as abundâncias relativas 

de Bacteria foram maiores do que do domínio Archaea em todos os ambientes e 

períodos de amostragem, apesar das abundâncias relativas de Bacteria encontradas 

nesse estudo serem menores do que as encontradas em outros estudos de ambientes 

aquáticos. Essa baixa abundância relativa pode estar atribuída ao uso de apenas uma das 

três sondas que podem ser utilizadas em conjunto para marcar as bactérias desse 

domínio. Para uma estimativa mais acurada do domínio Bacteria deveriam ter sido 

utilizadas as sondas EUB338 II e EUB338III, juntamente com a EUB338 (20). 

Logo após o pico da cheia; com a diminuição do nível da água (vazante), a 

matéria orgânica proveniente das áreas de várzea começa a se acumular decompor, 

reduzindo as concentrações de oxigênio dos ambientes. Nesse período é observada a 

maior incidência do grupo Alpha-proteobacteria. Segundo Imhoff (25), estas são 

bactérias que apresentam crescimento lento e são adaptadas a baixas concentrações de 

oxigênio. 

Na vazante, a matéria orgânica dissolvida de alto peso molecular, proveniente da 

inundação da várzea diminui, levando a redução da abundância relativa do grupo 

Cytophaga-Flavobacterium (relacionado diretamente com a disponibilidade de matéria 

orgânica; 29). Apesar de ser comumente registrada em lagos de água doce independente 

das condições tróficas (39, 59), a abundância relativa das Beta-proteobacteria também 

diminui em relação ao período de águas altas.  

Algumas bactérias do grupo Alpha-proteobactéria, apresentam crescimento lento 

e são adaptadas a baixas concentrações de oxigênio (25). No período de águas baixas, a 

abundância do grupo Alpha-proteobacteria diminuiu em relação ao período de vazante. 

As menores concentrações de oxigênio foram observadas durante o período de vazante, 

uma vez que durante o período de águas baixas, provavelmente as lagoas tornam-se 

mais aeradas devido à baixa profundidade que estas apresentam. Assim, a abundância 

relativa dos demais grupos aumenta, sobrepondo a abundância de Alpha-proeteobacteria 

nesse período.  

As amplas variações das características limnológicas observadas entre os 

subsistemas, indicam que essa planície é composta por ambientes muito diversos; o que 

pode levar a uma grande diversidade de organismos (2). Além disso, a flutuação dos 
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níveis hidrológicos observados nessa planície pode influenciara diversidade das 

espécies faunísticas nos ambientes de planície de inundação (1).  

No período de águas altas, as características limnológicas tendem a se tornar 

mais homogêneas devido à maior conectividade entre os ambientes da planície de 

inundação (52). A separação das amostragens de março/2011 e setembro/2011 pelo 

segundo eixo da PCA demonstraram os períodos de águas altas e baixas bem definidas 

durante o estudo. 

A PCA também distinguiu o subsistema Baía do Paraná e Ivinhema, mas apesar 

das diferentes características limnológicas, a DCA não distinguiu diferenças na estrutura 

da comunidade bacteriana entre os subsistemas, apenas entre os períodos amostrados. 

Isso pode sugerir que as alterações das características limnológicas causadas pelo ciclo 

hidrológico sejam mais importantes para a determinação da comunidade de 

bacterioplâncton que as características regionais.  

Ou seja, apesar da estrutura da comunidade ser diferente entre os ambientes da 

planície de inundação do alto rio Paraná, quando o fator tempo é inserido, esse será o 

melhor preditor da comunidade bacteriana. O pulso de inundação altera as variáveis 

limnológicas mais importantes para a determinação da comunidade bacteriana, como 

por exemplo, a qualidade e a origem da matéria orgânica e as concentrações de 

nutrientes. 

De acordo com Van der Gucht et al (55), a composição da comunidade de 

bactérias responde a fatores ambientais chave ao longo de uma ampla escala espacial, 

sendo que os principais fatores controladores dessa comunidade são a disponibilidade 

de recursos e a predação. A alternância entre períodos de águas altas e baixas, a que as 

planícies de inundação estão sujeitas, alteram esses dois fatores, de forma que, nesse 

estudo, as diferenças na estrutura da comunidade bacteriana durante os períodos de 

amostragens acompanharam as variações das características limnológicas temporais, 

enquanto as variações espaciais não são determinadoras da comunidade bacteriana 

quando o componente tempo é avaliado.  

No geral, o período de águas altas é caracterizado por apresentar um efeito 

homogeneizado sobre os ambientes aquáticos na planície de inundação do alto rio 

Paraná (52). Para o fitoplâncton e zooplâncton, o período de águas altas permite a troca 

e inclusão de diferentes taxa entre os ambientes da planície de inundação (11, 31). O 

aumento do número de taxa provoca altos valores da riqueza de espécies para essas 

comunidades aquáticas durante esse período (54, 56). 
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Nesse estudo, no período de águas altas foi constatada uma diminuição da 

diversidade de Shannon-Wiener gerada pelo fator homogeneizador, que leva à 

diminuição da equitabilidade dos grupos bacterianos, seguido de um aumento na 

diversidade no período de águas baixas. Fatores locais e regionais, como chuva, vento e 

mesmo fatores autóctones, acabam promovendo a diferenciação dos ambientes e 

aumento da diversidade após o período de águas altas. Vale lembrar que nesse estudo 

foram utilizados para a análise um domínio e quatro filos bacterianos, ou seja, um 

refinamento taxonômico muito baixo. Uma análise mais específica da comunidade 

bacteriana pode mostrar resultados muito mais esclarecedores. 

Muitos estudos demonstraram como a densidade bacteriana se altera frente ao 

pulso de inundação (e.g. 6, 14, 30), mas poucos estudos abordam a dinâmica sazonal da 

estrutura da comunidade bacteriana na em sistemas de planície de inundação em região 

tropical. O conhecimento da estrutura e dinâmica da comunidade de bactérias 

planctônicas pode levar a um maior entendimento da contribuição dessa comunidade 

para o ecossistema. 

O pulso de inundação é a principal força direcionadora das características 

limnológicas da planície e também o principal direcionador da comunidade de bactérias 

planctônicas. Observou-se que: i) o período de águas altas aumenta a densidade 

bacteriana, ii) a comunidade bacteriana durante o período de enchente e águas altas é 

influenciada tanto pela entrada de nutrientes como também de bactérias da planície para 

os ambientes aquáticos e iii) apesar de proporcionar maior similaridade entre os 

ambientes da planície, diminui a equitabilidade da comunidade bacteriana e reduz sua 

diversidade. 

A disponibilização de recursos durante o pulso, bem como as alterações da 

diversidade e densidade do fitoplâncton e do zooplâncton, potencialmente podem alterar 

a estrutura da comunidade bacteriana nos ambientes aquáticos. A vantagem competitiva 

de um grupo bacteriano sobre os demais, bem como os efeitos “bottom up” e “top 

down” sobre o bacterioplâncton, a predação seletiva e a susceptibilidade aos fagos, são 

fatores relacionados ao pulso de inundação que podem influenciar a comunidade 

bacteriana. Novos estudos devem ser realizados para investigar como essas alterações 

da comunidade bacteriana influenciaria na disponibilização de nutrientes para os 

ambientes de planícies de inundação.  
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4 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Estes são os primeiros estudos abordando a estrutura da comunidade de bactérias 

na planície de inundação do alto rio Paraná em amplas escalas e durante um ciclo 

hidrológico completo. Constatou-se que os subsistemas da planície de inundação 

apresentam padrões distintos de distribuição dos organismos, sendo que os rios da 
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planície de inundação do alto rio Paraná influenciam fortemente a comunidade 

bacteriana, seja pelas suas características limnológicas ou pelas atividades antrópicas a 

que estão submetidos. 

Através das análises concluiu-se que a comunidade bacteriana se altera 

sazonalmente, sendo influenciada principalmente pelo pulso de inundação. O período de 

águas altas promove a diminuição da densidade total de bactérias e um aumento da 

abundância relativa de Archaea, que são carreadas dos ambientes terrestres adjacentes. 

O período de águas altas apresenta o menor índice de diversidade de Shannon-

Wiener que os demais períodos do pulso de inundação. Deve-se chamar atenção pela 

falta de refinamento taxonômico, ou seja, considerando que esse resultado foi obtido 

quando analisado os grandes grupos bacterianos, estudos com sondas específicas 

provavelmente poderiam responder muito mais sobre a comunidade bacteriana em 

planícies de inundação. A utilização de uma nova técnica molecular forneceu um avanço 

para o estudo da comunidade bacteriana na planície de inundação do alto rio Paraná. 


