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As Pseudomonas configuram um dos maiores géneros de bactérias Gram negativas, com
336 espécies reconhecidas pela List of Prokaryotic names with Standing in Nomenclature
(LPSN). Seus membros podem ser saproéfitas (maioria), fitopatogénicos e patdégenos
humanos oportunistas, com ampla distribuicdo em diversos ambientes. Um estudo
preliminar realizou coletas de agua e solo marginal em trés pontos especificos do Cérrego
corredor, em Mario Campos, MG e obteve 22 isolados de Pseudomonas spp. com ampla
diversidade fenotipica. A area de amostragem caracteriza-se por uma regiao proxima a
nascente (Ponto 1), regido de despejo de esgoto tratado pela ETE municipal (ponto II) e
regido apos a ETE, no interior de uma propriedade produtora de hortalicas (ponto IIl). Neste
contexto, este trabalho visa a identificacdo taxonémica e analise da diversidade genética
destes isolados. A identificacdo em nivel de género foi realizada por extracdo de DNA,
seguida de PCR e sequenciamento da regido do rDNA 16S, com posterior comparacgéo das
sequéncias no banco de dados do National Center for Biotechnology Information, utilizando-
se a ferramenta BLAST. Para a identificacdo das espécies, foi realizado PCR e
sequenciamento do gene que codifica a subunidade D da RNA polimerase (RpoD). As
sequéncias foram alinhadas as do gene RpoD referéncia para as espécies de
Pseudomonas reconhecidas pela LPSN, pelo algoriimo MUSCLE e uma matriz de
identidade nucleotidica foi gerada. Sequéncias com identidade nucleotidica igual ou
superior a 98% foram consideradas pertencentes a mesma espécie. Posteriormente, a
reconstrucao filogenética foi realizada pelo método maximo verossimilhangca, com 1000
repeticdes, realizado no programa MEGA11. Sete isolados foram identificados como sendo
da espécie P. kribbensis , encontrada nos trés pontos amostrados. Outras quatro espécies
foram encontradas nas regifes supracitadas, sendo elas P. bubulae, P. chlororaphis, P.
palleroniana e P. asiatica. Os demais isolados revelaram identidades de sequéncia
inferiores a 98%, variando de 82 e 96%, sendo provaveis novas espécies. A arvore
filogenética gerada demonstra uma ampla diversidade genética entre as espécies, sendo
maior entre isolados do ponto | (8 espécies distintas) do que nos pontos Il e Il (3 espécies
diferentes em cada). Este fato pode estar relacionado a melhor qualidade da agua préximo
a nascente, contribuindo para maior biodiversidade microbiana.
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