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741 Analise filogenética do gene nodY /K revela coevolugdo e transferéncia horizontal entre
Bradyr hizobium e leguminosas
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Resumo

Plantas da familia Leguminosae (Fabaceae) ocupam uma ampla variedade de biomas terrestres, com algumas del as estabel ecendo
simbiose com um grupo de bactérias coletivamente chamadas de rizébios, cuja caracteristica mais importante é a capacidade de
fixar o nitrogénio atmosférico (N2). No do Brasil, bactérias do género Bradyrhizobium representam a grande maioria dos
isolados de leguminosas tropicais nativas, dém de apresentarem relevancia como simbiontes de culturas de importancia
econdmica, como € o caso da soja. Estudos taxonémicos com bactérias tém demonstrado uma elevada diversidade genética
entre as estirpes e, nos Ultimos anos, varias espécies ja foram descritas. Contudo, quando a filogenia dos genes envolvidos no
processo de nodulagdo e fixagdo do nitrogénio € analisada, essa diversidade € menos evidente. Com o objetivo de aportar
conhecimento a filogenia dos genes de nodulacdo desses microrganismos, 45 estirpes de Bradyrhizobium isoladas de diferentes
leguminosas foram estudadas. O papel do gene de nodulagdo rnodY/K ainda ndo esta completamente el ucidado, sendo considerado
como um provavel gene relacionado a especificidade hospedeira na nodulagéo. Neste estudo, o gene nodY/K foi amplificado por
PCR e, posteriormente, sequenciado. Para uma andlise filogenética comparativa, o gene ribossomal (16S RNAr) também foi
sequenciado. A arvore construida com o gene 16S RNAr dividiu as estirpes em dois grandes grupos, de “B. japonicum” e de “B.
elkanii” , mas também revelou diversidade genética elevada em um dos grupos. No entanto, o agrupamento das estirpes com base
no gene nodY/K néo foi congruente com aquele encontrado com o gene 16S RNAr. E bem relatado que os fatores Nod sdo os
responsaveis pela especificidade entre planta e bactéria e os resultados deste estudo confirmam isso, uma vez que 39 estirpes
isoladas de soja apresentaram a sequéncia do gene nodY/K idéntica as espécies que sdo simbiontes da cultura. Seis estirpes ndo
foram isoladas de soja; dentre essas, apenas a SEMIA 6071, isolada de Stylosanthes sp., agrupou com as estirpes simbiontes do
grupo B. japonicum e foi capaz de nodular a soja. As outras estirpes (SEMIAS 613, 621, 938, 6056 e 6391) que ndo nodulam
soja, ocuparam posi¢oes isoladas na arvore e apresentaram sequéncias génicas divergentes. Os resultados obtidos suportam a
hipétese de coevolugdo entre simbionte e leguminosa, mas também indicam que esses genes podem sofrer transferéncia
horizontal, aumentando assim, a diversidade simbidtica entre as espécies.
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