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RESUMO 
 
 
Os rizóbios são bactérias amplamente difundidas nos solos e contribuem 
significativamente para o aporte de nitrogênio em ambientes naturais e agrícolas 
pela simbiose com plantas leguminosas. No entanto, a magnitude da diversidade 
desses microrganismos, juntamente com suas propriedades metabólicas e 
evolutivas, ainda está longe de ser totalmente decifrada. Identificar, classificar e 
nomear bactérias seguindo critérios específicos é tarefa da taxonomia, uma ciência 
que é realizada desde a década de 1870, mas que tem sido revolucionada com o 
progresso tecnológico. Os objetivos deste trabalho foram estudar como a taxonomia 
bacteriana evoluiu e as implicações na taxonomia de rizóbios, além da descrição de 
dez novas espécies de Bradyhrizobium, um gênero amplamente conhecido pela 
interação bem-sucedida com a soja, além de várias outras espécies de leguminosas, 
particularmente nos trópicos. O capítulo I se refere a uma revisão bibliográfica na 
qual são detalhados os caminhos que a taxonomia bacteriana percorreu até chegar 
à era genômica. São abordados ainda os requisitos necessários para a descrição de 
novas espécies bacterianas, desde as técnicas comumente utilizadas, até as regras 
estabelecidas por comitês de taxonomia bacteriana. Para finalizar, analisa-se como 
isso impactou no número de espécies bacterianas e na compreensão da diversidade 
e evolução dos rizóbios. Os capítulos II, III e IV envolvem a descrição de dez novas 
espécies de Bradyrhizobium, nomeadas como B. archetypum, B. australiense, B. 
murdochi, B. agreste, B. diversitatis, B. glycinis, B. australafricanum, B. cenepequi, 
B. hereditatis e B. semiaridum, as quais foram isoladas de nódulos radiculares de 
leguminosas da Austrália e da África do Sul. As estirpes estudadas foram 
diferenciadas das demais espécies do gênero por uma abordagem polifásica, 
incluindo aspectos filogenéticos, genômicos e fenotípicos. Além disso, foi possível 
identificar a existência de três novos simbiovares no gênero, grupos de estirpes que 
podem se assemelhar por filogenia de genes simbióticos ou planta hospedeira, os 
quais foram nomeados como sv. cenepequi, sv. glycinis, e sv. cajani, de acordo com 
o nome da espécie da estirpe que ocupava a posição central no ramo da filogenia 
dos genes de nodulação nodC e de fixação de nitrogênio nifH. O primeiro capítulo 
revela a importância da taxonomia bacteriana como uma ciência colaborativa e 
dinâmica, que vem sendo alterada com o passar do tempo. Além disso, a reunião de 
informações acerca da taxonomia bacteriana e descrição de novas espécies podem 
servir como um guia para microbiologistas e taxonomistas. Os resultados obtidos 
nos capítulos II, III e IV, contribuem com informações sobre a diversidade do gênero 
Bradyrhizobium, mais especificamente, sobre aspectos metabólicos, evolutivos e 
genômicos. Destaca-se a importância de tais estudos na microbiologia do solo para 
a compreensão de quem são os habitantes do solo, a sua variabilidade genética, 
seus aspectos evolutivos e quais interações realizam, de modo a revelar estirpes 
que possam ser exploradas biotecnologicamente. 
 
Palavras-chave: taxonomia bacteriana; sequenciamento de genomas; novas 

espécies; rizóbios; fixação biológica de nitrogênio. 
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ABSTRACT 
 
 
Rhizobia are globally widespread bacteria in soils and contribute significantly to the 
nitrogen input into the biosphere via symbiosis with leguminous plants. However, the 
magnitude of the rhizobial diversity and their metabolic and evolutionary properties 
are still far from being fully known. Taxonomy is the science responsible for 
identifying, classifying and naming organisms following specific rules; it has been 
carried out since the 1870s and has been revolutionized by technological progress. 
This thesis aimed to study how the taxonomy of bacteria evolved and the implications 
on the taxonomy of rhizobia; in addition, ten new species of Bradyhrizobium were 
described, a genus widely known for its successful interaction with the soybean crop 
and several other legumes, with an emphasis on the tropics. The first chapter is a 
review where we detail the evolution of the taxonomy of bacteria until the genomic 
era. We also address requirements and techniques commonly used for the 
description of new species, and the rules established by bacterial taxonomy 
committees. Finally, the impact on the number of bacterial species and on the 
diversity and evolution of rhizobia were analyzed. Chapters II, III and IV involved the 
description of ten new species of Bradyrhizobium named as B. archetypum, B. 
australiense, B. murdochi, B. agreste, B. diversitatis, B. glycinis, B. australafricanum, 
B. cenepequi, B. hereditatis and B. semiaridum, which were isolated from root 
nodules of leguminous plants from Australia and South Africa. The strains under 
study were separated from the other species of the genus using a polyphasic 
approach based on phylogenetic, genomic and phenotypic aspects. In addition, three 
new symbiovars were identified in the genus, representing groups of strains that may 
resemble each other by the phylogeny of symbiotic genes or host range. The new 
symbiovars were named as sv. cenepequi, sv. glycinis, and sv. cajani, according to 
the name of the species with a central position in the branch of the nodulation nodC 
and nitrogen fixation nifH genes phylogenies. The first chapter points out the 
importance of the taxonomy of bacteria as a collaborative and dynamic science, 
which has changed over time. In addition, the information about taxonomy and 
description of new species can be used as a guide for microbiologists and 
taxonomists. Chapters II, III and IV provide information about the diversity of the 
genus Bradyrhizobium; more specifically, on metabolic, evolutionary and genomic 
aspects. Such studies are important in soil microbiology to show the soil bacterial 
population, their genetic variability, evolutionary aspects and interactions, in order to 
reveal strains that can be explored for biotechnological purposes. 
 
Key words: taxonomy of bacteria; sequencing of genomes; new species; rhizobia; 

biological nitrogen fixation. 
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1. INTRODUÇÃO 

A biomassa e a atividade de microrganismos no solo é um dos 

fatores mais influentes na disponibilidade de nutrientes e na produtividade de plantas 

em ecossistemas terrestres. Apesar de o solo predominantemente apresentar 

condições desafiadoras para a sobrevivência dos microrganismos, estima-se que um 

grama de solo pode conter 109 células microbianas, distribuídas em diversos filos e, 

portanto, o solo é considerado um grande reservatório de biodiversidade genética e 

metabólica (FIERER, 2017; ZHAO et al., 2017; CUSTÓDIO et al., 2022).  

Além de estabelecer interações entre si, alguns microrganismos do 

solo também podem interagir simbioticamente com plantas, como é o caso dos 

rizóbios, bactérias capazes de induzir a formação de nódulos nas raízes ou caules 

de plantas da família Fabaceae, as leguminosas. Essas estruturas especializadas 

permitem a ação da enzima nitrogenase, responsável por reduzir o nitrogênio 

atmosférico N2 a uma forma assimilável aos hospedeiros vegetais, num processo 

denominado fixação biológica de nitrogênio (FBN) (WANG et al., 2019; KUMAR et 

al., 2020). 

A FBN é essencial para o fornecimento de nitrogênio a plantas em 

ambientes naturais e agrícolas. Nesse último caso, a adição de estirpes elite de 

rizóbios para cada leguminosa pode reduzir significativamente ou até mesmo 

suprimir o uso de fertilizantes nitrogenados. A síntese e uso desses fertilizantes 

resultam na emissão de gases do efeito estufa, sem contar os possíveis impactos 

negativos ao solo, lençóis freáticos e, consequentemente, na biodiversidade local 

(KOPTTIKE et al., 2019). Além disso, a redução ou substituição de fertilizantes 

nitrogenados por inoculantes, produtos biológicos certificados por órgãos 

competentes e contendo uma alta concentração de células de estirpes de rizóbios 

selecionadas, é viável economicamente, gerando uma economia incomparável para 

os países que fazem uso dessa tecnologia (HUNGRIA e MENDES, 2015). Dada a 

importância da FBN, conhecer os microrganismos presentes no solo representa o 

primeiro passo para a identificação e preservação dos microrganismos adaptados às 

plantas hospedeiras específicas e às condições de cada solo, os quais podem 

apresentar um potencial biotecnológico relevante para a agricultura ou regeneração 

de áreas degradadas.  

A taxonomia bacteriana é a ciência destinada à classificação de 
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bactérias de acordo com a similaridade e seguindo um sistema hierárquico, o qual 

permite interpretar as relações evolutivas existentes entre eles. Esse sistema 

hierárquico é dado por domínio, filo, classe, ordem, família, gênero e espécie, sendo 

a categoria espécie portadora de maior diversidade (KÄMPFER e GLAESER, 2012). 

Além disso, a taxonomia bacteriana é responsável por nomear as bactérias seguindo 

regras específicas e identificar se organismos recém-isolados pertencem a uma 

categoria taxonômica já descrita (ROSSELLÓ-MÓRA e WHITMAN, 2018; CARRO et 

al., 2021). Com o avanço tecnológico, o aprimoramento de técnicas voltadas ao 

estudo de microrganismos permitiu o estabelecimento do conceito de taxonomia 

polifásica, a qual impulsionou a descrição de milhares de espécies bacterianas 

durante um longo período (HELENE et al., 2022). Entende-se por taxonomia 

polifásica o delineamento de espécies baseado em critérios fenotípicos, genotípicos 

e filogenéticos (RAINA et al., 2019).  

O primeiro genoma bacteriano sequenciado foi da espécie 

Haemophilus influenzae, em 1995, usando a técnica de sequenciamento de Sanger 

(HELENE et al., 2022). Hoje, é possível sequenciar um genoma bacteriano completo 

em até 48 horas, com um preço relativamente acessível, utilizando aparelhos 

portáteis até mesmo fora de um laboratório. Os caminhos que a ciência percorreu 

nos permitem afirmar que estamos vivendo uma era genômica na classificação 

bacteriana (HELENE et al., 2022). Com isso, a descrição de novas espécies 

bacterianas seguindo uma perspectiva genômica é altamente recomendada (CHUN 

et al., 2018), aumentando significativamente o número de sequências genômicas 

disponíveis em bancos de dados. Em julho de 2022, cerca de 1.213.548 genomas 

bacterianos estavam disponíveis no National Center for Biotechnological Information 

(NCBI) (NCBI, 2022).  

A acessibilidade aos dados genômicos permitiu a expansão de 

técnicas de comparação da similaridade entre genomas in silico, como Average 

Nucleotide Identity (ANI) e hibridização DNA-DNA digital (HDDd) que são, 

atualmente, consideradas padrão-ouro na taxonomia bacteriana, em que valores de 

corte de 96% e 70% de similaridade, respectivamente, foram estabelecidos para o 

delineamento de espécies (MEIER-KOLTHOFF et al., 2013; CHUN et al., 2018). 

Além disso, os avanços na anotação de genomas bacterianos têm facilitado a 

realização de análises filogenéticas do genoma core, que inclui centenas de genes 

presentes em todas as estirpes em estudo, os quais são conservados e participantes 
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do metabolismo basal, permitindo uma filogenia mais fidedigna (CARRO et al., 2021; 

HUGENHOLTZ et al., 2021). 

Tratando-se da taxonomia de rizóbios, esses organismos são 

pertencentes ao filo Proteobacteria e distribuídos tanto na classe Alfaproteobactéria, 

a qual abrange maior número de taxa, quanto na classe Betaproteobactéria, a qual 

há cerca de duas décadas foi relatada como contendo espécies capazes de fixar 

nitrogênio em simbiose com leguminosas. A classe Alfaproteobactéria possui a 

ordem Hyphomicrobiales (=Rhizobiales), na qual os rizóbios são encontrados em 

sete famílias e 16 gêneros, enquanto a classe Betaproteobactéria apresenta rizóbios 

na ordem Burkholderiales, em uma família e três gêneros. Ambos os grupos, Alfa e 

Betaproteobactéria, totalizam 226 espécies de rizóbios até o momento (HELENE et 

al., 2022). Também é possível perceber um aumento no número de genomas de 

rizóbios disponíveis em bancos de dados. Bradyrhizobium, um gênero amplamente 

conhecido pela associação simbiótica com soja e com espécies de leguminosas 

tropicais, apresentava 187 genomas de estirpes depositados no NCBI em 2018 

(ORMEÑO-ORRILLO e MARTÍNEZ-ROMERO, 2019); em julho de 2022, o gênero 

conta com 587 genomas disponíveis (NCBI, 2022).  

Outro interesse crescente reside em diferentes análises genômicas 

que podem ser aplicadas ao estudo dos genes relacionados à nodulação e à FBN, 

sua organização no genoma e transferência horizontal. Diante disso, pode-se afirmar 

que a taxonomia de rizóbios avançou conjuntamente com a evolução da taxonomia 

bacteriana, gerando uma melhor compreensão da origem e evolução desses 

organismos, além da caracterização de estirpes que apresentam um papel 

fundamental na produtividade agrícola (HELENE et al., 2022).  

Bradyrhizobium é um dos gêneros mais importantes quando se fala 

em rizóbios. Como exemplo, estirpes selecionadas por apresentar uma alta 

competitividade em relação às bactérias estabelecidas no solo e com alta 

capacidade de fixar nitrogênio em associação com a soja têm sido usadas como 

inoculantes para essa cultura no Brasil, gerando a economia estimada, em 2015, em 

15 bilhões de dólares para o país (HUNGRIA e MENDES, 2015). No entanto, este 

gênero é cosmopolita e apresenta uma larga faixa de hospedeiros; 24 das 33 tribos 

de Fabaceae são capazes de estabelecer relações simbióticas com estirpes deste 

gênero (WEISBURG et al., 2022). Além do estilo de vida simbiótico, Bradyrhizobium 

apresenta uma grande comunidade de estirpes habitando o solo livremente (TAO et 
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al., 2021), ou promovendo o crescimento de plantas em associações endofíticas (de 

CASTILHO et al., 2021). Outras peculiaridades do gênero incluem estirpes capazes 

de nodular plantas não-leguminosas do gênero Parasponia (DUPIN et al., 2020), e 

estirpes que preservaram a capacidade fotossintética, as quais foram relatadas 

como capazes de nodular leguminosas utilizando mecanismos não tradicionais 

(GIRAUD et al., 2007). 

 Embora a List of Prokaryotic Names with Standing in Nomenclature 

(LPSN) aponte que o gênero Bradyrhizobium possuía, em agosto de 2022, 82 

espécies descritas (LPSN, 2022), dentre as quais algumas necessitam de uma 

validação formal por regras de nomenclatura, alguns estudos genômicos e 

estatísticos estimam que o gênero apresente aproximadamente 800 espécies na 

natureza (ORMEÑO-ORILLO e MARTÍNEZ-ROMERO, 2019). Bradyrhizobium é 

conhecido por apresentar genomas relativamente grandes, com um tamanho médio 

de 8.6 Mpb, no entanto, o maior genoma descrito no gênero atingiu 11.7 Mpb 

(ORMEÑO-ORRILLO e MARTÍNEZ-ROMERO, 2019), tamanho próximo ao maior 

genoma bacteriano já relatado na literatura, de 14.7 Mpb (HAN et al., 2013). Além 

disso, os genes responsáveis pela nodulação e FBN, resumidamente representados 

pelos genes nod e nif, são agrupados em ilhas genômicas incorporadas no 

cromossomo, apresentando grande diversidade e número de tais genes 

(WEISBURG et al., 2022). Diante de tamanha variabilidade genética, o gênero 

Bradyrhizobium tornou-se um intrigante e importante objeto de estudo na área de 

microbiologia do solo. 

A presente tese foi dedicada ao estudo da taxonomia de rizóbios na 

era genômica, resultando em uma revisão bibliográfica que discutiu detalhadamente 

a evolução das técnicas utilizadas na taxonomia bacteriana e como isso impactou o 

estudo da diversidade de rizóbios; além disso, dez novas espécies de 

Bradyrhizobium foram descritas, as quais foram chamadas de B. archetypum, B. 

australiense, B. murdochi, B. agreste, B. diversitatis, B. glycinis, B. australafricanum, 

B. cenepequi, B. hereditatis e B. semiaridum.  
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CAPÍTULO I 

NOVOS INSIGHTS NA TAXONOMIA BACTERIANA NA ERA GENÔMICA E UM 

ESTUDO DE CASO COM RIZÓBIOS 

https://doi.org/10.1155/2022/4623713 

RESUMO 

Desde o princípio, a história da taxonomia de procariotos tem sido alterada com o 

desenvolvimento de novas e mais robustas tecnologias. Como resultado, o número 

de descrições de novos taxa tem aumentando exponencialmente e um número cada 

vez maior de outros taxa tem sido alvo de reclassificações, exigindo esforços para 

manter um sistema hierárquico organizado. No entanto, com a era genômica, 

espera-se que a taxonomia de procariotos atinja um status mais estável. Embora 

algumas análises de caracterização dos microrganismos ainda sejam necessárias e 

muito utilizadas, o uso de dados genômicos pode ser suficiente para o delineamento 

de taxa, facilitando a classificação e identificação correta dos organismos. Aqui nós 

descrevemos a evolução da taxonomia de procariotos, com ênfase no domínio 

Bacteria, até a era genômica. A história da taxonomia de rizóbios foi utilizada como 

exemplo devido a importância da simbiose entre rizóbios e leguminosas para o 

fornecimento de nitrogênio em ambientes naturais e agrícolas pela fixação biológica 

de nitrogênio. O presente estudo mostra os avanços tecnológicos e metodologias 

utilizadas para classificar e identificar espécies bacterianas, assim como, as regras 

requeridas para uma descrição adequada de novos taxa. 

https://doi.org/10.1155/2022/4623713
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CAPÍTULO II 

Bradyrhizobium archetypum sp. nov., Bradyrhizobium australiense sp. nov. E 

Bradyrhizobium murdochi sp. nov., ISOLADAS DE NÓDULOS DE LEGUMINOSAS 

INDÍGENAS DA AUSTRÁLIA OCIDENTAL.  

https://doi.org/10.1099/ijsem.0.004322 

RESUMO 

O gênero Bradyrhizobium é considerado como uma possível linhagem ancestral de 

todos os rizóbios, o qual é amplamente distribuído em uma variedade de 

ecossistemas e com uma diversidade notável. O presente estudo utilizou uma 

abordagem polifásica com o objetivo de caracterizar a posição taxonômica de oito 

estirpes de Bradyrhizobium isoladas de leguminosas indígenas da Austrália 

Ocidental. Como esperado para o gênero, as sequências do gene 16S RNAr foram 

altamente conservadas, no entanto, os resultados de multilocus sequence analysis 

com quatro genes housekeeping (dnaK, gnlII, gyrB e recA) confirmaram a existência 

de três novos clados que incluíram as estirpes (1) WSM 1744T, WSM 1736 e WSM 

1737; (2) WSM 1791T e WSM 1742; e (3) WSM 1741T, WSM 1735 e WSM 1790. Os 

valores mais altos de average nucleotide identity dos três grupos em relação às 

estirpes tipo mais próximas foram 92.4, 92.3 e 93.3%, respectivamente; valores que 

estão abaixo do valor de corte para delineamento de espécies. A hibridação DNA-

DNA digital também confirmou a descrição de novas espécies, com menos de 52% 

de parentesco em relação às estirpes tipo mais próximas. A filogenia do gene 

simbiótico nodC agrupou as oito estirpes em estudo no simbiovar retamae, junto com 

sete estirpes tipo de Bradyrhizobium, compartilhando 94.2-98.1% de identidade 

nucleotídica (IN), e menos de 88.7% de similaridade com outras estirpes 

relacionadas e simbiovares. As características morfofisiológicas, filogenéticas, 

genômicas e simbióticas foram determinadas para as novas espécies e os dados 

são congruentes com a descrição de três novas espécies, Bradyrhizobium 

archetypum sp. nov., Bradyrhizobium australiense sp. nov. e Bradyrhizobium 

murdochi sp. nov., com WSM 1744T (=CNPSo 4013T=LMG 31646T), WSM 1791T 

https://doi.org/10.1099/ijsem.0.004322
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(=CNPSo 4014T=LMG 31647T) e WSM 1741T (=CNPSo 4020T=LMG 31651T) 

designadas como estirpes tipo, respectivamente.  
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CAPÍTULO III 

Bradyrhizobium agreste sp. nov., Bradyrhizobium glycinis sp. nov. E Bradyrhizobium 

diversitatis sp. nov., ISOLADAS DE UM HOTSPOT DE BIODIVERSIDADE DO 

GÊNERO Glycine NA AUSTRÁLIA OCIDENTAL.  

https://doi.org/10.1099/ijsem.0.004742 

RESUMO 

Estirpes do gênero Bradyrhizobium associadas com leguminosas de importância 

agronômica como a soja (Glycine max) têm sido cada vez mais estudadas; no 

entanto, informações sobre os simbiontes de espécies Glycine selvagem ainda são 

escassos. Austrália é um centro genético de espécies de Glycine selvagem e, nesse 

estudo, nós realizamos uma análise polifásica da taxonomia de três estirpes de 

Bradyrhizobium – CNPSo 4010T, CNPSo 4016T e CNPSo 4019T – isoladas de 

plantas iscas das espécies Glycine clandestina, Glycine tabacina e Glycine max, 

respectivamente, na Austrália Ocidental. A árvore filogenética das sequências do 

gene 16S RNAr agrupou todas as estirpes no super clado Bradyrhizobium 

japonicum; as estirpes CNPSo 4010T e CNPSo 4016T tiveram Bradyrhizobium 

yuanmingense CCBAU 10071T como espécie mais próxima, enquanto a estirpe 

CNPSo 4019T foi mais próxima de Bradyrhizobium liaoningense LMG 18230T. O 

multilocus sequence analysis (MLSA) com os cinco genes housekeeping -dnaK, 

glnII, gyrB, recA e rpoB- confirmaram os mesmos grupos encontrados na filogenia do 

gene 16S RNAr, mas indicaram baixa similaridade com as espécies do gênero 

descritas; as identidades nucleotídicas variaram entre 93.6 e 97.6 % de similaridade. 

Em relação aos genomas das três espécies aqui descritas, os valores da análise de 

average nucleotide identity e a hibridação DNA-DNA digital foram menores que 

94.97 e 59.80%, respectivamente, com as espécies mais próximas. Na filogenia do 

nodC, as estirpes CNPSo 4010T e CNPSo 4019T agruparam com Bradyrhizobium 

zhanjiangense e Bradyrhizobium ganzhouense, respectivamente, enquanto a estirpe 

CNPSo 4016T foi posicionada separadamente de todas as espécies de 

Bradyrhizobium simbióticas. Outras propriedades genômicas (BOX-PCR), 

fenotípicas e simbióticas foram avaliadas e corroboraram a descrição de três novas 

https://doi.org/10.1099/ijsem.0.004742
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linhagens de Bradyrhizobium. Nós propusemos os nomes de Bradyrhizobium 

agreste sp. nov. para CNPSo 4010T (=WSM 4802T=LMG 31645T) isolada de Glycine 

clandestina, Bradyrhizobium glycinis sp. nov. para CNPSo 4016T (=WSM 

4799T=LMG 31645T) isolada de G. tabacina e Bradyrhizobium diversitatis sp. nov. 

para CNPSo 4019T (=WSM 4799T=LMG 31650T) isolada de G. max. 
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CAPÍTULO IV 

Bradyrhizobium cenepequi sp. nov., Bradyrhizobium semiaridum sp. nov., 

Bradyrhizobium hereditatis sp. nov. E Bradyrhizobium australafricanum sp. nov., 

SIMBIONTES DE DIFERENTES PLANTAS LEGUMINOSAS DA AUSTRÁLIA 

OCIDENTAL E ÁFRICA DO SUL E A DEFINIÇÃO DE TRÊS NOVOS 

SIMBIOVARES.  

https://doi.org/10.1099/ijsem.0.005446 

RESUMO 

Bradyrhizobium é um gênero heterogêneo de bactérias capazes de estabelecer 

associações simbióticas com uma ampla faixa de leguminosas hospedeiras, 

incluindo espécies de importância econômica e ambiental. O objetivo do estudo foi a 

definição taxonômica e de simbiovares de quatro estirpes – CNPSo 4026T, WSM 

1704T, WSM 1738T e WSM 4400T – previamente isoladas de nódulos de 

leguminosas na Austrália Ocidental e África do Sul. A árvore filogenética do gene 

16S RNAr alocou as estirpes no supergrupo Bradyrhizobium elkanii. O multilocus 

sequence analysis (MLSA) utilizando sequências parciais de seis genes 

housekeeping – atpD, dnaK, glnII, gyrB, recA e rpoB – não agrupou as estirpes em 

estudo como coespecíficas de nenhuma espécie de Bradyrhizobium descrita. Os 

valores da análise de average nucleotide identity e hibridação DNA-DNA digital 

foram calculados para as quatro estirpes em estudo e para as espécies mais 

próximas na filogenia do MLSA, sendo que 95.46 e 62.20%, respectivamente, foram 

os valores mais altos; portanto, ambos os valores são mais baixos que os valores de 

corte para o delineamento de espécies. As filogenias de nodC e nifH incluíram as 

estirpes WSM 1738T e WSM 4400T nos simbiovares retamae e vignae, 

respectivamente. A filogenia dos genes simbióticos também permitiu a definição de 

três novos simbiovares, sv. cenepequi, sv. glycinis e sv. cajani. A caracterização 

morfofisiológica reforçou a identificação das quatro novas espécies de 

Bradyrhizobium propostas que foram nomeadas como Bradyrhizobium cenepequi sp. 

nov. (CNPSo 4026T=WSM 4798T=LMG 31653T), isolada de Vigna unguiculata; 

Bradyrhizobium semiaridum sp. nov. (WSM 1704T=CNPSo 4028T=LMG 31654T), 

https://doi.org/10.1099/ijsem.0.005446
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isolada de Tephrosia gardneri; Bradyrhizobium hereditatis sp. nov. (WSM 

1738T=CNPSo 4025T=LMG 31652T), isolada de Indigofera sp.; e Bradyrhizobium 

australafricanum sp. nov. (WSM 4400T=CNPSo 4015T=LMG 31648T) isolada de 

Glycine sp.       
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CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Embora classificar, nomear e identificar organismos ainda sejam os 

objetivos da taxonomia bacteriana desde os primeiros estudos realizados na década 

de 1870, as metodologias utilizadas pelos taxonomistas para atingir tais objetivos 

têm sido alteradas significativamente à medida que técnicas com maior poder de 

resolução vão surgindo. Os principais marcos da taxonomia bacteriana se deram 

com os avanços científicos em estudos sobre o DNA, seguidos pelo 

desenvolvimento de técnicas moleculares e a caracterização do gene ribossomal 

16S. Mais recentemente, o aprimoramento das técnicas de sequenciamento 

genômico permitiu outro grande avanço na taxonomia bacteriana. O maior volume 

de dados vem permitindo a identificação de genes anteriormente desconhecidos, 

uma melhor compreensão das relações evolutivas existente entre bactérias e maior 

colaboração entre a comunidade científica, uma vez que sequências genômicas 

podem ser disponibilizadas em bancos de dados públicos. Com a taxonomia de 

rizóbios não foi diferente, e a evolução das técnicas aplicadas à taxonomia 

bacteriana permitiu a classificação e reclassificação de várias espécies de rizóbios, 

as quais totalizaram 226 espécies em outubro de 2021. No entanto, o número de 

espécies de rizóbios descritas ainda é pequeno quando comparado com a 

diversidade de leguminosas existentes e a vasta distribuição geográfica da família na 

natureza, as quais podem estar associadas com espécies desconhecidas rizóbios. 

Portanto, estudos que visem uma caracterização adequada das populações naturais 

de rizóbios são essenciais, uma vez que essas comunidades representam uma 

valiosa fonte de variabilidade genética e metabólica, a qual pode ser explorada na 

seleção de estirpes com características simbióticas desejáveis para a otimização da 

produtividade agrícola ou na participação de regeneração de áreas degradadas. 

Além disso, podem conter informações ainda desconhecidas acerca da evolução 

desses organismos. 

Nos capítulos II, III e IV acessamos a diversidade do gênero 

Bradyrhizobium e contribuímos com a descrição de dez novas espécies utilizando 

uma abordagem polifásica. B. archetypum, B. australiense e B. murdochi foram 

isoladas das espécies de leguminosas indígenas da Austrália Ocidental, 

Muelleranthus trifoliatus, Indigofera sp., e Rhynchosia minima. Bradyrhizobium 
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agreste, B. glycinis e B. diversitatis foram isoladas de três espécies diferentes de 

leguminosas do gênero Glycine, G. clandestina, G. tabacina e G. max, na Austrália 

Ocidental. Baseados em dados filogenéticos das estirpes, corroboramos a hipótese 

de que a separação do supercontinente Gondwana favoreceu eventos de dispersão 

de leguminosas entre o continente asiático, centro de origem de Glycine, e o 

continente Australiano, atualmente maior hotspost de diversidade de espécies 

indígenas do gênero, possibilitando a entrada dos microssimbiontes conjuntamente. 

Por fim, descrevemos as novas espécies B. cenepequi, B. semiaridum, B. hereditatis 

e B. australafricanum, isoladas de Vigna unguiculata, Tephrosia gardeneri, 

Indigofera sp. e Glycine sp., na Austrália Ocidental e África do Sul, dentre as quais 

algumas apresentaram sequências de genes simbióticos nunca relatados 

anteriormente, possibilitando o delineamento de três novos simbiovares, sv. 

cenepequi, sv. glycinis e sv. cajani, o que permitiu corroborar a hipótese de que a 

evolução dos genes simbióticos nodC e nifH vem ocorrendo simultaneamente nas 

estirpes estudadas.  


