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O mal-do-Panama, causado pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp. cubense (Foc), é uma
das doencas mais destrutivas da bananeira. A medida de controle mais efetiva € o uso de
variedades resistentes. O surgimento de novas racas € preocupacdo constante e fator
desafiador para os programas de melhoramento visando resisténcia a doenca. Conhecer e
monitorar a estrutura populacional de Foc nas regides produtoras de banana é fundamental
para o delineamento de estratégias de controle do mal-do-Panaméa. Nesse contexto, o
objetivo do trabalho foi caracterizar populacbes de Foc no Estado da Bahia. O estudo foi
desenvolvido nos laboratérios de Biologia Molecular e Fitopatologia da Embrapa Mandioca e
Fruticultura. Foi estabelecida uma colecdo com 120 isolados de Foc oriundos de diferentes
regides produtoras do Brasil, dos quais, 15 isolados foram caracterizados com auxilio de
cinco primers SSR, e 49 isolados de Foc das regibes Sul, Sudeste e Nordeste, que foram
utilizados para as andlises de grupos de compatibilidade vegetativa (VCG’s). Os isolados
foram agrupados pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic
Mean), com base na distancia genética de Nei dos marcadores SSR, no qual foi observada
a formacao de trés grupos distintos. O primeiro grupo foi constituido por nove individuos, o
segundo composto por cinco isolados e o terceiro grupo continha apenas um isolado (Foc
2010.05- Corupa- SC). Com base na andlise de variancia molecular (AMOVA), observou-se
gue 89,2% da variacdo genética de Foc estdo associadas a diferencas na frequéncia dos
alelos nos locais de coleta. Para as analises VCG’s dos isolados utilizados, até o presente
momento, a obtencdo de mutantes sé foi possivel para 15, sendo oito mutantes do tipo nitM,
seis mutantes do tipo nitl, vinte e seis do tipo nit3, num total de 57 mutantes. Foi
selecionado um representante dentro de cada isolado (nil ou nit3), para o pareamento com
0S mutantes nitM, que serviram como o0s testadores para a compatibilidade. No estudo VGC
nao foi possivel observar o pareamento entre os isolados testados ndo havendo, portanto
compatibilidade vegetativa entre os mesmos. Com o intuito de conhecer a estrutura de
populacdes deste patdgeno e direcionar pesquisas de resisténcia ao mal-do-Panama, novos
estudos serdo conduzidos para elucidar a origem da variagdo encontrada, uma vez que nao
se conhece reproducao sexual para esta espécie.
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