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Micro-organismos solubilizadores de fosforo (MSP) podem ser utilizados como alternativa
para otimizar a eficiéncia na utilizagdo de fosforo (P), principalmente por serem eficientes
na biossolubilizagdo de rochas fosfaticas no sistema solo-planta. Este trabalho objetivou
investigar o perfil da comunidade bacteriana rizosférica e ndo rizosférica de milho, cultivado
com diferentes fontes de fosfato. O experimento de campo foi conduzido utilizando-se
delineamento em blocos casualizados com 4 repeti¢des, sendo os tratamentos constituidos
das adubagdes de P no plantio: Super Fosfato Triplo (SFT), Fosfato de Rocha Itafés (FRI),
Fosfato Reativo Bayovar (FRB) e tratamento testemunha sem adi¢do de fosfato. Foram
coletadas amostras de solo rizosférico e nao rizosférico do milho no estadio de floracao. O
DNA extraido do solo foi amplificado utilizando primers para o gene ribossomal 16S. Os
amplicons foram sequenciados na plataforma Miseq da Illumina e comparados com banco
de dados para inferir a taxonomia. Os menores e maiores valores de riqueza de OTUs
(Unidades Taxonomicas Operacionais) observadas foram, respectivamente, com SFT no
solo nao rizosférico e controle no solo rizosférico. De acordo com o indice de Chaol, a
menor € maior riqueza de espécies foi observada, respectivamente, para SFT no solo nao
rizosférico e no tratamento controle do solo rizosférico. Para o nivel taxonomico de filo,
observou-se predominadncia de Proteobacteria em todas as amostras, o que pode ser
explicado pelo fato do filo Proteobacteria ser um dos maiores do dominio Bacteria, incluindo
mais de duzentos géneros e consequentemente uma maior diversidade, além de abundancia.
Estes resultados sugerem que tanto a riqueza quanto a abundancia relativa de OTUs
observadas sdo similares em cada um dos grupos formados.
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