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DIVERSIDADE DE BACTERIAS ISOLADAS EM NODULOS DE FEIJAO-FAVA
(Phaseolus lunatus L.)
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Introducio - Os rizébios, conjunto de bactérias presentes no solo capazes de formar nodulos
em raizes ¢ caules de leguminosas, nos quais realizam fixacdo bioldgica de nitrogénio, sao
alvos de muitos estudos taxondmicos, evolutivos e de relagdes filogenética, sendo utilizada
para tanto uma abordagem polifasica, a qual leva em conta caracteristicas morfofisioldgicas e
moleculares. Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi identificar isolados bacterianos em
nddulos de feijdo-fava. Material e métodos - Os 36 isolados foram obtidos em amostras de
solos dos distritos de Nova Esperanga (07°77°10”S E 93°51°58”W) e Santa Rita (07°71°49”’S
E 93°60°08”W), pertencentes ao municipio de Agua Branca-PI, classificados como Latossolo
Vermelho-Amarelo Distréfico, utilizando feijao-fava como planta isca. A extracdo do DNA
foi realizada utilizando kit comercial, conforme recomendag¢do do fabricante, apds cultivo dos
isolados em meio YM liquido em agitador orbital a 200 RPM e 28°C por 72 h até turvamento
do meio. Destes isolados, 32 foram submetidos a amplificacdo com primers fD1 e rD1 do
gene 16S rRNA. Os produtos da PCR foram purificados e submetidos ao sequenciamento. As
sequéncias nucleotidicas, com tamanho de 1000 a 1200 pb, foram analisadas com o programa
Electropherogram quality analysis (Embrapa), alinhadas no Mega e submetidas ao GenBank..
Resultados - A partir do sequenciamento parcial do gene 16S rRNA, foram identificados dez
géneros bacterianos, sendo trés reconhecidos como noduliferos (Bradyrhizobium, com oito
representantes, Rhizobium, cinco, € Burkholderia, dois) e outros sete considerados como
endofiticos (Bacillus, com seis representantes, Pseudomonas, quatro, Enterobacteriacea, dois,
Paenibacillus, dois, Agrobacterium, um, Enterobacter, um, e Williamsia, um). Conclusio - A
analise das sequéncias revelou que os isolados estdo distribuidos em dez géneros bacterianos:
Bradyrhizobium, Rhizobium, Burkholderia, Bacillus, Pseudomonas, Enterobacteriacea,
Paenibacillus, Agrobacterium, Enterobacter, e Williamsia, ¢ sugere uma grande diversidade
de bactérias simbidticas e endofiticas colonizando internamente nddulos de feijao-fava com
potencial para fixa¢do de nitrogé€nio e promog¢ao de crescimento em plantas.
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