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VARIABILIDADE GENETICA DE ISOLADOS DE
Fusarium solani e Fusarium oxysporum f. sp. passiflorae
ASSOCIADOS AO MARACUJAZEIRO!

JEFERSON MATEUS DARIVA?, ADELICA APARECIDA XAVIER?, MARCIA REGINA COSTA®,
REGINA CASSIA FERREIRA RIBEIRO?, TIAGO VIEIRA SOUSA*

RESUMO-Determinou-se a variabilidade genética de 37 isolados de Fusarium solani e 13 isolados de
Fusarium oxysporum f. sp. passiflorae patogénicos ao maracujazeiro por meio do uso de marcadores ISSR
e RAPD. Os isolados foram obtidos de maracujazeiros com sintomas de murcha, encontrados nas principais
regides produtoras do Norte Mineiro e no municipio de Sebastido Laranjeira— BA. Apds obtengdo de culturas
monosporicas, os isolados tiveram seus DNAs extraidos e submetidos a reagdo de PCR. Foram selecionados
nove primers ISSR e nove primers RAPD, e a analise de dados foi realizada, utilizando-se do coeficiente
de similaridade de Jaccard. A partir da amplificagdo com os primers ISSR e RAPD, foram obtidos 121 ¢
126 locos, respectivamente, sendo que todos apresentaram polimorfismo entre, pelo menos, dois isolados.
Demonstraram-se, por meio das analises ISSR, indice de similaridade genética interespecifica de 0,15 ¢
indices de variabilidade intraespecifica de 0,27 a 0,92 para F. solani ¢ de 0,30 a 0,89 para F. oxysporum. f. sp.
passiflorae. Ja, por meio das analises RAPD, foram gerados indice de similaridade genética interespecifica de
0,11 e indices de variabilidade intraespecifica de 0,17 a 0,79 para F. solani e de 0,21 a 0,73 para F. oxysporum
f. sp. passiflorae. Os isolados de F. oxysporum f. sp. passiflorae e F. solani agruparam-se em dois clusters
distintos, e observou-se uma alta variabilidade intraespecifica nas duas espécies.

Termos para indexacio: ISSR, RAPD, Passiflorae edulis Sims f. flavicarpa Deg., doencas de raiz.

GENETIC VARIABILITY OF Fusarium solani AND Fusarium oxysporum
f. sp. passiflorae ISOLATED ASSOCIATED WITH PASSION FRUIT

ABSTRACT - The diversity of 37 isolates of Fusarium solani and 13 isolates of Fusarium oxysporum
f. sp. passiflorae was evaluated using ISSR and RAPD molecular markers. The isolates were obtained
from passion fruit plants with wilt symptoms, found in the main producing regions of the Northern of
Minas Gerais and Sebastido Laranjeira - BA. Molecular fingerprinting were obtained using DNA extract
from mycelium of monosporic culture and nine ISSR and RAPD primers. Amplification with ISSR and
RAPD primers generated 121 and 126 bands, respectively, all of which showed polymorphism between
at least two isolates. ISSR analysis showed interspecific genetic similarity index of 0.15. The intraspecific
variability was large, ranging from 0.27 to 0.92 for . solani and from 0.30 to 0.89 for F. o. f. sp. passiflorae.
The RAPD analysis generated interspecific genetic similarity index of 0.11 and intraspecific variability
indices ranging from 0.17 to 0.79 for F. solani and from 0.21 to 0.73 for F. o. f. sp. passiflorae. The isolates
of F. oxysporum f. sp. passiflorae and F. solani were clustered into two distinct groups. The intraspecific
variability within the two species was high.

Index terms: ISSR; RAPD; Passiflorae edulis Sims f. flavicarpa, root diseases .
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'INTRODUCAO

A cultura do maracujazeiro ¢ afetada por
um grande numero de doencas, causadas por
virus, bactérias, nematoides e fungos. A podridao
do colo ¢ a murcha de Fusarium causadas por
Fusarium solani (Mart.) Sacc. (Haematonectria
haematococca Berk e Br.) e Fusarium oxysporum
Schelecht. f. sp. passiflorae Purss., respectivamente,
constituem problemas fitossanitarios de grande
importancia econdmica nesta cultura no Brasil
(FISCHER;REZENDE, 2008). Estes fungos sao
habitantes de solo e sobrevivem de forma eficiente
na forma de clamiddsporos no solo (AGRIOS, 2005),
inviabilizando o cultivo sucessivo de maracuja na
mesma area.

A estratégia mais segura para o controle
destas doencas ¢é a utilizagdo de cultivares ou de
porta-enxerto resistentes a estes patdgenos. A selecao
de genotipos dentro da espécie Passiflora edulis
Simmonds tem sido relatada em diversos trabalhos
(SILVA et al., 2013a). Entretanto, ha uma grande
variabilidade dentro do género Passiflora quando
se estuda sua resposta a infeccdo por Fusarium
spp. em condi¢des controlada e de campo. Além
da variabilidade intraespecifica do maracujazeiro,
alguns estudos t€ém mostrado a ampla variabilidade
de Fusarium spp. associado a este hospedeiro.
Para selecao de espécies ou variedades resistentes,
¢ essencial o conhecimento sobre a variabilidade
da populacdo do patdogeno. Entretanto, estudos da
variabilidade de F. oxysporum f. sp. passiflorae e de
F. solani sdo escassos no Brasil. Miranda e Oliveira
(2001) estudaram a variabilidade genética de 15
isolados de F. oxysporum f. sp. passiflorae por meio
de marcadores moleculares RAPD e verificaram alta
variabilidade entre os isolados testados. Da mesma
forma, Silva et al. (2013b), usando marcadores
AFLP, observaram alta variabilidade entre os 14
isolados de F. oxysporum f.sp. passiflorae utilizados.
Para F. solani oriundo de maracuja, Bueno et al.
(2013) estudaram a variabilidade interespecifica
de oito isolados por meio da inoculagdo em cinco
diferentes hospedeiros, do sequenciamento da regido
ITS-5,8S e do fator de elongagdo 1 a (EF-1a). Os
autores observaram agrupamento distinto destes
isolados quando comparados a outros isolados de
formae speciales dentro da espécie, e sugerem a
denominacdo de F. solani f. sp. passiflorae para os
isolados de maracuja.

Os métodos moleculares tém sido amplamente
utilizados como ferramentas para a detec¢do de
variabilidade genética em diferentes espécies
fungicas (GURJAR et al., 2009; SANTOS et al.,

2011; JEEWON et al.,, 2013; ZHENG et al., 2013;
RAMPERSAD, 2013). Para a analise de variabilidade
genética em fungos, diversos trabalhos t€ém mostrado
uso de ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) e RAPD
(Random Amplification of Polymorphic DNA) como
técnicas complementares. O uso destes marcadores
para analisar a variabilidade genética de uma
populagdo tem-se mostrado eficiente (BAYRAKTAR
etal.,2008; BAYSALetal.,2010; DUBEY; SINGH,
2008). Assim, este trabalho avaliou a variabilidade
genética de isolados de F. solani e F. oxysporum f.sp.
passiflorae oriundos de maracujazeiros por meio de
marcadores moleculares dos tipos RAPD ¢ ISSR.

MATERIAL E METODOS

Foram analisados 13 isolados de F oxysporum
f. sp. passiflorae ¢ 37 de F. solani da colecdo
de isolados do laboratorio de Fitopatologia da
Unimontes-MG. Os isolados monospdricos foram
obtidos de plantas de Passiflora edulis f flavicarpa
nos municipios de Espinosa, Jaiba, Januaria e
Nova Porteirinha, no Estado de Minas Gerais e no
municipio de Sebastido Laranjeira, na Bahia (Tabela
1).

Para a extracdo do DNA, os isolados foram
multiplicados em meio de cultura Malte-Agar (MA:
20 g de Malte; 20 g de Agar) por 15 dias, a 25 °C,
no escuro. O micélio aéreo foi retirado da placa e foi
transferido para um tubo de microcentrifuga, e com o
auxilio de bastao metalico foi triturado na presenga de
nitrogénio liquido e misturado com 100 pL de tampao
de extracdo (55 mM CTAB; 100 mM Tris, pH 8,0; 10
mM EDTA; 0,7 M NaCl) e 2 uL. de B-mercaptoetanol.
A mistura foi incubada a 65° C durante 30 minutos
e, posteriormente, foi acrescentado 66,6 uL de
fenol-cloroférmio-alcool isoamilico (25:24:1) para
centrifugacdo, por 5 minutos, a 18.400 g (temperatura
ambiente). O sobrenadante foi transferido para outro
tubo, no qual se adicionaram 66,6 pL de cloroférmio-
alcool isoamilico (24:1) e centrifugou-se conforme
descrito anteriormente. Novamente, o sobrenadante
foi transferido para um novo tubo contendo 100
uL de isopropanol, incubado no gelo por 10
minutos e centrifugado a 18.400 g por 5 minutos. A
precipitagdo ocorreu com isopropanol (100 uL) em
gelo por 10 minutos e centrifugado a 18.400 g por
5 minutos. O precipitado, apds lavado com etanol a
70% duas vezes e seco a temperatura ambiente, foi
ressuspendido em 40 pL de agua ultrapura.

Para a amplificagdo do DNA dos isolados
de Fusarium spp., foram utilizados nove primers
ISSR. Os primers utilizados para a amplificagdo
foram da colecdo UBC (Primers desenvolvidos
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pelo Laboratério de Biotecnologia da Universidade
Columbia Britanica, colecdo n°9). Para cada primer,
testaram-se as temperaturas de anelamento, entre 54
e 60°C, ¢ foi utilizada a temperatura de anelamento
que gerou maior nimero de bandas nitidas, em testes
preliminares.

A amplificagdo foi a partir de 2,5ng de DNA;
1X Tris-HCI/KCI pH 8,3 (10 mM/50 mM), MgCl,
(25 mM), 0,2 uM dNTPs de cada, 0,4 uM do primer,
Taq DNA polimerase 0,6 U e agua ultrapura para
completar o volume de 10 pl. As reagdes foram
constituidas de uma fase inicial de desnaturagdo a 94
°C, por 4 minutos, seguida por 35 ciclos compostos de
desnaturacdo a 94 °C, por 30 segundos, anelamento
(1 minuto na melhor temperatura para cada primer)
e extensdo a 72 °C, por 2 minutos, ¢ uma fase de
extensdo final de 72 °C, por 7 minutos. Logo apos,
a temperatura foi reduzida a 10° C até a retirada
das amostras. A amplificacdo foi realizada em
termociclador TECHNE Modelo TC-412.

Nas analises de RAPD, foram utilizados nove
primers RAPD. As reagdes de amplificagdo seguiram
as seguintes concentragdes finais: DNA gendmico
(30 ng/ul); 1X Tris-HCI/KCI (10mM/50mM); MgCl,
(2,8 mM); dNTPs (0,1 mM de cada); primer (5 uM);
Taq DNA polimerase (1 U), ¢ agua ultrapura para
completar 25 pL. As amplificagdes foram efetuadas
sob as seguintes condigdes: um ciclo a 94°C, por
3 minutos; 40 ciclos de 94°C, por 15 segundos;
35°C, por 30 segundos, ¢ 72°C, durante 1 minuto;
e finalmente, um ciclo a 72°C por 7 minutos. Logo
apos, a temperatura foi reduzida a 10° C até a retirada
das amostras. Os primers foram tomados ao acaso ¢
adquiridos do Kit Operon®.

Os produtos amplificados nas reagdes de
RAPD e ISSR foram separados por eletroforese em
gel de agarose a 1,2%, a 100 V, em tampao TBE
1X, por aproximadamente duas horas, e corados
em solugdo de brometo de etideo a 0,2 mg/L, por
15 minutos. Os fragmentos amplificados foram
visualizados sob luz ultravioleta e fotografados em
sistema digital de Fotodocumenta¢do UVP® Life
Science software.

Os dados obtidos por meio da eletroforese
foram registrados na forma de presenga e auséncia
de bandas nos géis fotografados. O calculo de
similaridade genética entre os genotipos foi realizado
com base no coeficiente de similaridade de Jaccard,
conforme a seguinte formula:

A a/la+b+c).

em que, a ¢ o numero de locos comuns aos
genotipos i e j; enquanto b e ¢ sdo os nimeros de

locos presentes apenas em cada um dos gendtipos. A
partir das distancias genéticas foi realizada a analise
de agrupamento, um dendrograma utilizando-se do
Método da Ligacao Média entre Grupo (UPGMA). A
correlag@o entre as matrizes de distancias genéticas
geradas pelos marcadores RAPD, foi estimada pelo
teste de Mantel, com 1.000 permutagdes. Para a
analise dos dados, foi utilizado o programa estatistico
Genes (CRUZ, 2008).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os nove primers ISSR utilizados nas reagdes
de PCR geraram 121 locos polimorficos, entre os 50
isolados de Fusarium spp. testados (Tabela 2). Os
primes UBC880 ¢ UBC873 (Figura 1) geraram maior
ntmero de locos, ¢ os primers UBC810 e UBC807
amplificaram menor numero.

Observaram-se dois cluster com 15% de
similaridade entre eles no dendrograma gerado pelo
método de agrupamento, baseado nos marcadores
ISSR (Figura 2). Em cada cluster, foram agrupados
os isolados pertencentes a F. oxysporum f. sp.
passiflorae e F. solani. Resultados semelhantes
foram obtidos por Bayraktar e Dolar (2011) ao
analisarem a diversidade genética de 70 isolados de
Fusarium spp., associados as doencas radiculares e
do disco basal de cebola (4/lium cepa L.). Por meio
da utilizagdo de primers ISSR, os autores obtiveram
sete grupos distintos de isolados, compostos por F.
oxysporum, F. equiseti, F. proliferum, F. redolens, F.
acuminatum, F. culmorum e F. solani, revelando a
potencialidade da técnica em distinguir individuos de
espécies diferentes, contribuindo de forma adicional
ao processo de identificagdo de isolados.

Neste trabalho, as analises com marcadores
ISSR, além de auxiliar na confirmacgdo da
classificagdo morfologica das espécies, mostraram
alta variabilidade genética intraespecifica. Dentre
os isolados de F. oxysporum f. sp. passiflorae,
o indice de similaridade variou de 0,30 a 0,89,
enquanto para os isolados de F. solani variou de
0,27 a 0,92. Aproximadamente 54% dos isolados
dentro de cada espécie apresentaram acima de 60%
de similaridade. Bayraktar et al. (2008) analisaram
74 acessos de F. oxysporum f. sp. ciceris isolados
de grao-de-bico (Cicer arietimum L.) provenientes
de 13 provincias da Turquia, por meio do uso de
primers ISSR ¢ RAPD, ¢ verificaram valores
médios de similaridade genética superiores a 60%.
Armegol et al. (2010) utilizaram primers ISSR
¢ também encontraram valores de similaridade
genética intraespecifica superiores a 60% para 17
isolados de Rosellinia necatrix. Entretanto, neste
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trabalho, observou-se alto percentual de isolados com
similaridade inferior a 55%, como ocorreu entre o
isolado FOP 30 ¢ os demais isolados de F. oxysporum
f. sp. passiflorae que apresentaram valores médios
de 30% de similaridade. Da mesma forma, valores
de similaridade de 27% foram observados entre FS
19, FS 21 e FS 23 ¢ outros 34 isolados de F. solani.
Estes valores podem ser considerados baixos se
comparados aos valores encontrados na literatura
que geralmente sdo superiores a 50%, quando a
comparagdo ¢ feita dentro de uma espécie. A baixa
similaridade genética entre isolados da mesma
espécie evidencia a existéncia de alta variabilidade
intraespecifica. No trabalho de Silva et al. (2013b), 14
isolados de F. oxysporum f. sp. passiflorae da Bahia
foram agrupados por meio de marcadores AFLP. Os
autores observaram alta diversidade entre os isolados,
¢ dois ndo foram agrupados aos demais isolados.

Nove dos 20 primers de RAPD testados
apresentaram padroes de amplificagdo bem definidos
em testes preliminares com dois isolados de F.
oxysporum ¢ dois de F. solani. Estes foram utilizados
para a analise de variabilidade dos isolados e
amplificaram 126 fragmentos, sendo todos locos
polimérficos (Tabela 3).

Da mesma forma que na analise de ISSR, o
agrupamento por RAPD separou em dois clados os
isolados pertencentes as duas espécies estudadas.
No dendrograma (Figura 3), houve a formagéo
de dois ramos distintos, uma para os isolados de
FE oxysporum e outro para F. solani. Resultados
semelhantes foram obtidos por Chiocchetti et al.
(1999), utilizando marcadores RAPD. Os autores
diferenciaram F. oxysporum f. sp. basilici de outros
F. oxysporum testados.

Os dados gerados pela analise RAPD também
demonstram alta variabilidade intraespecifica dos
isolados estudados. Os indices de similaridade
genética dentro de cada uma das espécies, gerados
por estes marcadores, foram ainda menores do
que aqueles gerados pelos marcadores ISSR,
acusando maior variabilidade. Para os isolados de
F solani os indices de similaridade variaram de 17
a 79%, ¢ para F. oxysporum f. sp. Passiflorae, de
21 a 73%. Da mesma forma que observado neste
trabalho, Miranda e Oliveira (2001) verificaram alta
variabilidade entre os 15 isolados de F. oxysporum
f. sp. passiflorae oriundos de maracujazeiro
cultivado em Pernambuco. A presenga de indices de
similaridade mais baixos, gerados no agrupamento
de RAPD, pode estar relacionada com o fato de este
marcador utilizar primers de sequéncia arbitraria,
enquanto os marcadores ISSR se baseiam em
sequéncias repetidas de nucleotideos que amplificam

regides conservadas do DNA, localizadas entre as
sequéncias microssatélites (ZIETKIEWICZ et al.,
1994; NAYAKA et al., 2011).

Os resultados das analises com marcadores
ISSR ¢ RAPD foram muito semelhantes, pois
apresentaram clara distin¢do entre as duas espécies
de Fusarium spp., além de revelar alto grau de
variabilidade intraespecifica dos isolados. A
correlacdo entre as matrizes formadas pelos
marcadores RAPD e ISSR foi positiva (0,82) e
significativa a 1% de probabilidade. Além disso,
ndo houve o agrupamento de isolados de acordo
com a regido geografica da qual sdo provenientes,
ndo havendo, portanto, neste estudo, correlagdo
entre variabilidade genética ¢ origem geografica
dos isolados de Fusarium spp. Entretanto, em
maracujazeiro, essa correlacdo foi observada por
Munhoz et al. (2011) ao estudarem a diversidade
genética de 87 isolados de Xanthomonas axonopodis
pv. passiflorae por meio de AFLP. Os autores
observaram aproximadamente 50% de variabilidade
entre os isolados de diferentes regides, e 36% de
variabilidade dentro da regido de origem.

O alto grau de variabilidade intraespecifica
observado entre isolados de F. oxysporum ¢
frequentemente relacionado com parassexualismo
e mutagdo, mecanismos de extrema importancia na
geracdo de variabilidade genética em populacdes de
fungos anamorficos (AGRIOS, 2005).

A alta variabilidade genética encontrada
entre os isolados de F. solani pode estar associada
a dois fatores principais. Primeiro, porque F
solani possui uma fase sexuada, pertencente ao
género Haematonectria, onde ha a recombinagdo
genética ¢ a possibilidade de cruzamento entre
individuos diferentes, gerando variabilidade
genética. Segundo, porque F. solani tem sido
considerado por muitos autores como um complexo
de espécies (O° DONNELL, 2000; NAYAKA
et al., 2011) e, neste caso, o grupo de isolados
identificados morfologicamente como F. solani pode
pertencer a espécies biologicas distintas. Entretanto,
ndo ha relatos da existéncia de espécies distintas
pertencentes a este complexo de espécies, que sejam
patogénicas ao maracujazeiro.

Observa-se, pelo dendrograma formado
nas analises com marcadores ISSR, que dentro da
ramifica¢do que engloba os isolados de F. solani
existe uma subdivisdo que separa os isolados FS19,
FS21 e FS23 dos outros 34 isolados, com média de
27% de similaridade entre estes grupos. O mesmo
ocorre nas analises RAPD para o isolado FS19,
diferindo-o dos outros 36 isolados de F. solani, com
indice de similaridade de apenas 17%. O fato de
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o isolado FS19 apresentar esta distingdo genética  identificados morfologicamente com F. solani,

pode ser um indicio para a existéncia de espécies na cultura do maracujazeiro. Entretanto, novas

bioldgicas distintas dentro do grupo de isolados  pesquisas devem ser realizadas, para investigar a
existéncia desta distingdo.

TABELA 1 - Identificacao dos isolados relacionados com o municipio de origem.

Isolado Municipio Espécie
FOP 10 Januéria - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 13 Jaiba - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 17 Jaiba — MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 25 Jaiba - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 30 Jaiba - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 32 Jaiba - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 33 Jaiba - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 35 Jaiba — MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 26 Nova Porteirinha - MG E oxysporum. f. sp. passiflorae
FOP 27 Nova Porteirinha - MG F oxysporum. £. sp. passiflorae
FOP 70 Sebastido Laranjeira -BA E oxysporum. f. sp. passiflorae
FOP 77 Sebastido Laranjeira — BA E oxysporum. f. sp. passiflorae
FOP 78 Sebastido Laranjeira — BA F oxysporum. £. sp. passiflorae
FS 39 Espinosa — MG F solani

FS 40 Espinosa — MG F solani

FS 41 Espinosa — MG F solani

FS 42 Espinosa — MG F solani

FS 43 Espinosa — MG F solani

FS 14 Jaiba - MG F. solani

FS 19 Jaiba - MG F. solani

FS 21 Jaiba - MG F. solani

FS 23 Jaiba — MG F. solani

FS 31 Jaiba - MG F. solani

FS 34 Jaiba - MG F. solani

FS 36 Jaiba — MG F. solani

FS 37 Jaiba — MG F. solani

FS 01 Januaria - MG F. solani

FS 05 Januaria — MG F. solani

FS 07 Januaria - MG F. solani

FS 08 Januaria - MG F. solani

FS 28 Januaria - MG F solani

FS 29 Januaria - MG F solani

FS 44 Sebastido Laranjeira — BA F solani

FS 45 Sebastido Laranjeira — BA F solani

FS 46 Sebastido Laranjeira — BA F solani

FS 47 Sebastido Laranjeira — BA F. solani

FS 48 Sebastido Laranjeira — BA F solani

FS 50 Sebastido Laranjeira — BA F solani

FS 52 Sebastido Laranjeira — BA F solani

FS 53 Sebastido Laranjeira — BA F solani
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Isolado Municipio Espécie
FS 55 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 57 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 65 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 67 Sebastido Laranjeira — BA F. solani
FS 71 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 72 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 75 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 79 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 80 Sebastido Laranjeira — BA F solani
FS 82 Sebastido Laranjeira — BA F solani

TABELA 2 - Sequéncia de primers e temperatura de anelamento utilizados nas reagdes de ISSR, com o
numero total de fragmentos utilizados para determinar a similaridade genética entre os isolados
de Fusarium spp.

Primers ISSR Sequéncia (5°—3”) TA(°C) NFP! NFA?
UBC 807 AGAGAGAGAGGAGAGT 46 10 10
UBC 810 GAGAGAGAGAGAGAGAT 56 4 4
UBC 812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 46 10 10
UBC 834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 46 13 13
UBC 861 ACCACCACCACCACCACC 50 11 11
UBC 873 GACAGACAGACAGACA 46 19 19
UBC 880 GGAGAGGAGAGGAGA 46 25 25
UBC 889 DBDACACACACACACAC 50 15 15
UBC 891 HVHTGTGTGTGTGTGTG 46 14 14

Total - - 121 121

"Numero de fragmentos polimoérficos; 2 Numero de fragmentos amplificados.
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FIGURA 1- Padrao de amplificagdo de DNA dos isolados de Fusarium oxysporum (FO) e Fusarium solani
(FS) com o primers ISSR UBC873. M: Marcador de peso molecular (100 pb).
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FIGURA 2 - Dendrograma obtido pelo agrupamento UPGMA a partir de dados de similaridade genética
pelo coeficiente de Jaccard, entre os isolados de Fusarium oxysporum f. sp. passiflorae (FOP)
e Fusarium solani (FS) baseados por marcadores ISSR.
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FIGURA 3 - Dendrograma obtido pelo agrupamento UPGMA a partir de dados de similaridade genética
pelo coeficiente de Jaccard, entre os isolados de Fusarium oxysporum f. sp. passiflorae (FO)
e Fusarium solani (FS) baseados por marcadores RAPD.
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TABELA 3 - Sequéncia de primers usados nas reagdes de RAPD, com o nimero total de fragmentos utilizados
para determinar a similaridade genética entre os isolados de Fusarium spp.

Primers RAPD Sequéncia (5’—3’) NFP! NFA?
OPA 06 GGTCCCTGAC 11 11
OPC 10 TGTCTGGGTG 14 14
OPC 14 TGCGTGCTTG 10 10
OPH 11 CTTCCGCAGT 14 14
OPH 18 GAATCGGCCA 15 15
OPN 11 TCGCCGCAAA 18 18
OPV 17 ACCGGCTTGT 10 10
OPW 02 ACCCCGCCAA 20 20
OPY 20 AGCCGTGGAA 14 14

Total - 126 126

"Numero de fragmentos polimoérficos; 2 Numero de fragmentos amplificados.

CONCLUSAO

As analises ISSR e RAPD revelam uma
populagdo com alta variabilidade genética intra e
interespecifica e possibilitam agrupar os isolados
por espécie, separando os isolados identificados
como F solani daqueles identificados como F
oxysporum f. sp. passiflorae.
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