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CARACTERIZAÇÃO DE BACTÉRIAS DEGRADADORAS DO FUNGICIDA CLOROTALONIL

E. F. FAY (bethfay@cnpma.embrapa.br); C. M. M. de S. SILVA; I. S. de MELO

Embrapa Meio Ambiente

O ciorotalonil (tetracloroisoftalonitrüa) é um fungicida de amplo espectro, usado no controle de 
patógenos, existindo relatos na literatura sobre sua degradação microbiológica. Microrganismos degradadores 
de ciorotalonil, isolados de solo latossolo vermelho-escuro, provenientes do município de Guaíra, S.P., 
foram caracterizados através da metodologia convencional (morfologia e testes bioquímicos) e molecular 
(análise filogenética de seqüências parciais de rDNA 16S), a metodologia de caracterização taxonômica 
convencional é baseada na análise comparativa de caracteres morfológicos de colônia, de células e de 
características fisiológicas e bioquímicas da linhagem pura com a descrição de linhagens de acordo com a 
literatura de referência. O sequenciamento de rDNA 16S consistiu na extração de DNA genômico das amostras 
bacterianas e amplificação do rDNA 18S através da metodologia de PCR, utilizando um par de primers 
específicos para esse gene. As seqüências parciais de rDNA 16S obtidas (aproximadamente 500 bases) 
foram comparadas com os dados dos organismos representados nas bases de dados do sistema de 
identificação de microrganismos MicroSeq (Perkin Elmer) e do RPD, empregando: análise da distância 
genética, análise filogenética com algoritmo de neighbour-joining, análise da similaridade com escores de 
SAB. Através da análise micro-morfológica e morfológica da colônia dos isolados foi possível determinar que 
seis dos sete organismos selecionados pertenciam ao grupo de actinomicetos, os quais foram encaminhados 
para identificação em nível de espécie através da analise de seqüência do rDNA 16S. Na análise na base de 
dados do RPD estes organismos fora identificados como: Arthrobacter nocotinovorans, A. globiformis, A. 
i/icis e A. ureafaciens.
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