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O gênero Bradyrhizobium se destaca entre os gêneros de bactérias fixadoras de nitrogênio que nodulam 

leguminosas por predominar entre os microssimbiontes eficientes de espécies florestais, forrageiras e de 

adubação verde, além de importantes espécies de grãos, como a soja, caupi e amendoim. Tem sido 

verificado alta diversidade dentro desse gênero, no entanto, quando a análise filogenética é realizada 

somente por meio do sequenciamento do gene 16S rRNA essa diversidade é relativamente baixa. 

Dentro deste contexto, objetivo desse trabalho foi caracterizar geneticamente 50 estirpes do gênero 

Bradyrhizobium isoladas de diferentes espécies de leguminosas e usos da terra. Para melhor 

caracterizar essas estirpes, foram sequenciados os fragmentos internos de cinco genes housekeeping 

(atpD, dnaK, gyrB, recA, e rpoB). Posteriormente, realizou-se a análise filogenética individual de cada 

gene que mostrou a formação de grupos separados das espécies descritas até o momento. Foram 

verificados cinco grupos diferentes de estirpes (I, II, III, IV e V), com exceção do gene dnaK e rpoB que 

apresentaram somente três grupos. O gene dnaK não mostrou diferença entre as estirpes 

pertencentes aos grupos III, IV, e V, sendo o gene que apresentou menor diversidade, enquanto o 

gene atpD foi o que apresentou maior diversidade entre as estirpes estudadas. A partir desses 

resultados podemos inferir que dentre as estirpes estudadas existem espécies potencialmente novas 

e que os vários solos e ecossistemas no Brasil podem abrigar uma diversidade ainda desconhecida de 

rizóbios. 
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