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A producéo de fertilizantes organominerais enriquecidos com microrganismos e granulados, a
partir de residuos agricolas, constitui uma estratégia viavel para a agricultura brasileira. A
qualidade dos produtos gerados por compostagem depende da dindmica da comunidade
microbiana que atua no processo. Neste sentido, o objetivo do presente trabalho foi avaliar a
dindmica da diversidade genética bacteriana durante a compostagem de diferentes residuos
agricolas enriquecidos com rochas potassicas e fosfaticas e bioinoculante. As amostras foram
coletadas nos tempos 0, 30, 60 e 90 dias, em sistemas de compostagem onde foram testadas as
seguintes combinagOes: tratamento 1 (capineira + esterco bovino), tratamento 2 (cana +
esterco bovino + cama de frango + rocha), tratamento 3 (cana + esterco bovino + cama de
frango), tratamento 4 (capineira + esterco bovino + bioinoculante), tratamento 5 (cana +
esterco bovino + cama de frango + bioinoculante) e tratamento 6 (cana + esterco bovino +
cama de frango + rocha + bioinoculante). O bioinoculante usado foi Pseudomonas sp. Tw
224, sendo o mesmo considerado solubilizador de rochas potassicas e fosfaticas. Cada
tratamento foi montado em pilhas de compostagem com 4,5 m de comprimento, 1,2 m de
largura e 1,0 m de altura. O DNA das amostras de cada tratamento foi extraido e amplificado
com primers para a regido 16S rDNA. Os produtos de PCR foram analisados por eletroforese
em gel de gradiente desnaturante (DGGE), cujos gradientes de desnaturacdo foram de 40 a
65%. O DNA eluido dos géis de DGGE foi sequenciado e as sequéncias obtidas foram
submetidas a andlise de similaridade com o banco de dados GenBank. Os resultados
demonstraram alta diversidade genética da comunidade bacteriana, durante a compostagem
dos residuos agricolas enriquecidos com rochas potassicas/fosfaticas e bioinoculante,
principalmente no periodo entre 0 a 30 dias do processo. Foram identificadas as espécies
Staphylococcus lentus e Rheinheimera hassiensis, com 96 e 100% de similaridade,
respectivamente. Porém, a alta proporgdo de bactérias ndo-cultivaveis detectadas reforca a
necessidade de estudos complementares, visando um melhor entendimento da composicao e
dindmica da comunidade microbiana avaliada.
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