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Resumo

O género Bradyrhizobium compreende um grupo diverso de bactérias com capacidade de estabelecer simbiose com plantas da
familia Leguminosae. Estudos com Bradyrhizobium tém demonstrado diversidade genética elevada, principalmente com estirpes
isoladas em regides tropicais. A analise do gene ribossomal 16S (16S RNAr) tem sido a principal ferramenta utilizada em estudos
de diversidade, taxonomia e filogenia bacteriana, mas devido ao alto nivel de conservacéo da sequéncia nucleotidica deste gene,
as informacg0es obtidas podem limitar a determinacdo de novas espécies, como é o caso do género Bradyrhizobium. Desse modo,
a metodologia de MLSA (Multilocus Sequence Analysis) tem sido recentemente proposta como uma ferramenta complementar
em estudos de filogenia e taxonomia, bem como de diversidade em procariotos. Estudos prévios com as estirpes de
Bradyrhizobium utilizadas neste trabalho levantaram a hipotese de existéncia de novas espécies. Utilizando a metodologia de
MLSA, o objetivo do presente trabalho foi elucidar as relacdes filogenéticas de 12 estirpes de Bradyrhizobium e, assim,
determinar com maior precisdo sua posicdo taxondmica. Além do gene 16S RNAr, outros cinco genes housekeeping foram
utilizados (atpD, ginll, gyrB, recA e rpoB). A arvore filogenética resultante da analise do MLSA dividiu as estirpes em dois
grandes grupos, detectando subgrupos bem definidos e dando maior suporte a descricdo de novas espécies. O primeiro grande
grupo incluiu as estirpes tipo de B. japonicum, B. liaoningense, B. yuanmingense, B. betae e B. canariense e o segundo grande
grupo incluiu a estirpe tipo de B. elkanii USDA 76T. Uma grande diversidade foi observada na arvore filogenética do gene atpD,
com a formagdo de um terceiro grande grupo formado por quatro estirpes e as estirpes tipo de B. betae LMG 21987T e B.
liaoningense LMG 18230T. Os resultados obtidos demonstram uma diversidade genética elevada entre as estirpes do género
Bradyrhizobium utilizadas em inoculantes comerciais para diversas leguminosas no Brasil, confirmando a existéncia de possiveis
novas espécies. A técnica de MLSA também demonstrou ser um método rapido e eficaz em estudos de filogenia e taxonomia de
Bradyrhizobium.
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