
DIVERSIDADE DE ISOLADOS DE ACTINOBACTÉRIAS 
UTILIZANDO BOX-PCR E URP-PCR 

Ballarini, A.E.1; Van Der Sand, S.1 
1Universidade Federal do Rio Grande do Sul, Instituto de Ciências Básicas da 

Saúde, Departamento de Microbiologia, Imunologia e Parasitologia. 
 

Introdução 

Bactérias do filo Actinobacteria estão 
distribuídas abundantemente em ambientes 
terrestres e aquáticos e são de grande interesse 
científico dada sua vasta produção de compostos 
biologicamente ativos (Bérdy, 2005). A identificação 
destes organismos, durante muito tempo, foi 
realizada seguindo características morfológicas e 
fisiológicas. Entretanto, os recentes avanços em 
técnicas de biologia molecular vêm permitindo a 
identificação a partir de comparações existentes em 
bancos de dados genômicos. Este trabalho teve 
como objetivo avaliar a diversidade de 88 isolados 
de actinobactérias, presentes no Laboratório de 
Microbiologia Ambiental ICBS/UFRGS com auxílio 
das técnicas de URP-PCR (Universal Rice Primer) 
(Kang, 2002) e BOX-PCR. 
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Resultados 

Na técnica de BOX-PCR foram obtidos 73 
fragmentos distintos e um fragmento de 210 pb repetiu-
se em 45% dos isolados. Um dendrograma foi 
construído a partir dos dados obtidos (Figura 1).  Para 
URP-PCR foram utilizados os primers 1F, 2F, 2R, 9F, 13R, 
17R, 25F, 32F e 38F. O primer 2R gerou o maior número 
de padrões distintos entre os isolados, e foi capaz de 
amplificar 93,2% dos isolados (Tabela 1). O resultados 
mostraram que tanto o BOX-PCR quanto URP-PCR 
podem ser utilizados para avaliar a diversidade dos 
isolados utilizados.  

Figura 1: Dendrograma obtido a partir da amplificação 
das actinobactérias com a técnica BOX-PCR. 

Tabela  1: Análise geral dos fragmentos gerados das amplificações com a 
técnica URP-PCR.  
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