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As espécies de leguminosas arbdéreas em simbioses com bactérias denominadas
rizobios sdo de grande importancia para o desenvolvimento vegetal e a melhoria do ambiente,
uma vez que favorecem macronutrientes essenciais a fertilidade do solo. O género Inga
(Leguminosae, Mimosoideae) ¢ uma leguminosa que estabelece simbiose com bactérias
fixadoras de nitrogénio, possui cerca de 300 espécies e pode ser utilizado tanto para a
alimentacdo de animais, quanto na agricultura para elevar a entrada de nitrogénio, por
exemplo, em sistemas agroflorestais. Assim, o objetivo deste trabalho foi caracterizar
genotipicamente seis isolados obtidos a partir de nddulos de Inga laurina (Sw.) Willd. A
caracterizacao foi realizada em seis isolados representativos de uma cole¢ao de 17 bactérias
isoladas de nddulos de /. laurina coletados em Roraima e que estdo mantidos na Colegao de
Microrganismos Multifuncionais da Embrapa Roraima. Todos os isolados apresentaram
caracteristicas tipicas de Bradyrhizobium, isto €, colonias brancas, reacdo alcalina no meio de
cultura e crescimento lento. O DNA gendmico foi extraido utilizando-se o kit RBC
(Bioamerica) seguindo a instrugdes do fabricante. A caracterizagdo genotipica foi realizada
através BOX-PCR e amplificacdo e sequenciamento dos genes 16S rDNA e rpoB. A analise
do BOX-PCR foi realizada no programa Bionumerics 7.01., utilizando o algoritmo UPGMA e
a correlacdo de Pearson. As arvore filogenéticas do gene 16S rDNA e rpoB foram construidas
utilizando os métodos de neighbor-joining e maxima verossimilhanca. A analise do BOX-
PCR revelou que os isolados representam estirpes geneticamente distintas. O sequenciamento
do gene 16S rDNA confirmou que todos os isolados pertencem a género Bradyrhizobium. A
analise filogenética dos seis isolados demonstrou que estes se agruparam ao proximos a
estirpes tipo de Bradyrhizobium iriomotense EK05", com similaridade de 99,8%. A analise do
gene rpoB foi similar ao observado para o gene 16S rDNA, ficando os isolados proximos a
estirpe tipo de B. iriomotense EKO05T, mas formando um grupo distinto, com 96,3% de
similaridade em suas sequéncias. Estes resultados indicam que os isolados representam uma
nova espécie Bradyrhizobium.
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