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Resumo: Guavira (Campomanesia adamantium) é uma planta do cerrado de grande potencial
econébmico, devido as suas propriedades sensoriais e atributos nutricionais e atividade anti-
inflamatoria e antinociceptiva. Os estudos em plantas medicinais e etnobotanicos com frequéncia
tem énfase nos fitoquimicos bioativos, mas o foco tém mudado devido ao reconhecimento de que
um namero significativo desses compostos é produzido por associagdo com microrganismos. Sendo
assim, o escopo do presente trabalho é a rizosfera, regido do volume de solo aderido as raizes da
planta Guavira, no qual ocorre a rizodeposicdo — emissdo de exsudatos que realizam a selec¢do dos
microrganismos que ficardo aderidos a raiz, e nosso objetivo principal foi o de descrever a
comunidade da rizosfera em termos de taxonomia de microrganismos, enfatizando-se aqueles
fixadores de nitrogénio. Para a analise foi utilizada a técnica Metagendmica, que consiste na
extracdo do DNA dos microrganismos ali presentes, seguido de sequenciamento do DNA e anélises
de bioinformatica, que permitem associar taxonomia ao DNA sequenciado através de comparagéo
com bancos de dados e outros pacotes de software. Sendo assim, solos foram retirados de 03 plantas
de Guavira, além de 03 outros locais proximos (testemunho). O material genético foi extraido dos
solos, amplificou-se as regibes hipervariaveis v4 e v5 do gene 16S ribossomal, e entdo, foram
sequenciados através de lon Torrent Personal Genome Machine (ThermoFisher), gerando-se 240
mil sequéncias. Essas sequéncias foram trabalhadas com a pipeline (canalizacdo) sugerida pelo
Brazillian Microbiome Project — Onde as sequéncias foram convertidas para o formato fasta,
organizadas em agrupados (clusters), removidas desses agrupados as quimeras, atribuidas unidades
taxonébmicas operacionais (OTUs) as sequéncias, assim como taxonomia e alinhamento com o
pacote de software QIIME. Foi possivel verificar o efeito da rizosfera a nivel de género, mas a
resolucdo desse efeito a nivel de filo ndo se verificou com tanta intensidade. Os principais filos
encontrados foram: Proteobacteria e Actinobacteria, enquanto que foi possivel encontrar bactérias
das familias: Solibacteraceae, uma acidobactéria tipica de solos de pH acido; Frankiaceae, uma
familia de bactérias nitrificantes, tipica de associacfes de rizosfera); Bradyrhizobiaceae, também
uma das principais nitrificantes, encontrada em associa¢des simbidticas com legumes; entre outras
familias tipicas de raiz.
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