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O mal-do-Panamd, causado pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp. cubense (Foc), é uma
das doencas mais destrutivas da bananeira, sendo considerada entre as cinco doencgas
economicamente mais importantes de todos os tempos. O fato de ser causada por um fungo
do solo que, mesmo na auséncia da cultura, sobrevive por periodos prolongados, faz com
gue a medida de controle mais efetiva seja o uso de variedades resistentes. Desta forma, o
projeto tem como objetivo caracterizar populacdes brasileiras de Foc por meio de
marcadores SSR. As coletas foram realizadas nos municipios de Bom Jesus da Lapa,
Guanambi, Barra do Choca e Itajuipe. Para obtencdo de DNA fangico, os isolados
monosporicos foram transferidos para meio BDA e incubados por sete dias a 25°C sob
agitacdo continua. A massa micelial de cada isolado foi filtrada e seca por duas horas em
camara de fluxo laminar, em seguida macerada com nitrogénio liquido e transferida para
microtubos. O DNA foi extraido conforme metodologia proposta por Doyle e Doyle (1990).
Para a andlise da variabilidade em locus SSR de 60 isolados de Foc testou-se nove
iniciadores SSR. A riqueza da variabilidade foi estimada com base no niumero de haplétipos
para a populagdo total e suas subpopulacdes (localidades). Para mensurar a diversidade
genotipica (rigueza e equitabilidade), foram calculados os indicies de Shannon-Wiener (N1)
e Indice de Simpson (), além do indice E5 = [(G-1) /(N1-1)]. Para anélise de 60 isolados de
Foc, quatro iniciadores (MB2, MB11, MB14 e MB18) que amplificaram para todos os
isolados e foram capazes de separar 0os haplétipos (23 haplétipos) e detectar polimorfismo
entre 0s mesmos. Os outros iniciadores ndo amplificaram para a totalidade ou grande parte
dos isolados testados. Dos 60 isolados que foram observados na populagdo total,
obtiveram-se 14 haplétipos diferentes, sendo oito haplétipos Unicos e apenas um deles, o
haplotipo um (H1), foi encontrado em 38 isolados. Na subpopulacédo de Bom Jesus da Lapa
(38 isolados) encontraram-se 12 hapl6tipos, Guanambi (9 isolados) com quatro haplétipos,
Itajuipe (11 isolados) e apenas um haplétipo, Barra do Choga e Tancredo Neves tiveram
apenas um isolado com um hapl6tipo cada). Apesar da diferenga dos numeros de riqueza
observada, ndo houve diferenca significativa para os indices de diversidade, calculados
pelos indices que mede a diversidade (Shannon-Wiener (H'); Hills (N1); Simpson (L)), no
entanto para os valores dos indices de equitabilidade existe diferenca significativa, indicando
gue a distribuicao de diversidade da subpopulacdo de Bom Jesus da Lapa e de Guanambi é
bem préoxima da diversidade da populacdo total, sendo que a maior equitabilidade foi
observada para Guanambi que com nove isolados, teve quatro haplétipos, tendo uma alta
frequéncia, evidenciando que os marcadores SSR testados sdo validos para uso em
estudos de variabilidade genética.
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