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Introdugao: Os microrganismos sao muito utilizados hoje em dia, fazendo parte de diversos
produtos do nosso cotidiano, variando de alimentos até produtos de tratamento ambiental. O
estudo dos organismos vivos gerou uma necessidade de se identificar e classificar os animais
e plantas em grupos relacionados, inferindo nomes a eles. Hoje, os parametros utilizados para
elucidar a filogenia entre os microrganismos envolvem a analise de moléculas bioldgicas
amplamente distribuidas entre eles em conjunto com a caracterizacdo morfofisiolégica dos
individuos. Em analises biomoleculares conhecidas como Multilocus Sequence Analysis (MLSA),
os cientistas tém utilizado sequencias concatenadas dos chamados genes housekeeping como
marcadores filogenéticos, comparado também com dados dos genes isolados e do gene 16S
RNAr. Métodos: Doze estirpes do género Bradyrhizobium sem posicionamento taxonomico
definido foram utilizadas neste estudo de filogenia e taxonomia utilizando a técnica de MLSA.
Para a montagem das sequéncias concatenadas trés genes housekeeping (ginil, gyrB e recA)
foram sequenciados, alinhados, cortados e concatenados em uma sé sequéncia. O gene 16S
RNAr também foi sequenciado para montagem de uma arvore filogenética. Todas as arvores
foram construidas com estirpes tipos de espécies do género. Resultados: As arvores
mostraram que sete das doze estirpes sao relacionadas a estirpe de B. pachyrhizi. As SEMIAs
6399 e 6404 estdo isoladas de espécies ja descritas, representando um grupo novo. A
identidade nucleotidica mostrou que a maior similaridade entre o grupo e as estirpes tipos no
MLSA foi de 95,3%, com B. pachyrhizi, e entre as demais SEMIAs 95,8%, valores abaixo do
corte utilizado para mesma espécie, confirmando a presenca de um novo grupo. Conclusao:
Outras analises biomoleculares serdo conduzidas para confirmar a presenca de uma nova
espécie, como BOX-PCR, Hibridaggo DNA-DNA e ANI e, posteriormente, testes
morfofisioldgicos poderdo concluir a analise polifasica, sugerindo a classificagdo da nova
espécie.
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