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Resumo: No sistema produtivo da bananeira, as doencasooeass por pragas tem
sido uma grande preocupacdo, considerada a ex@egsrda na producdo destas
frutas. Neste contexto a identificacdo destes ditdgenos torna-se uma ferramenta
essencial no combate de pragas e fitossanidadelizaado o cultivo da bananeira, e,
possibilitando o desenvolvimento de metodologias p@ prevencdo e combate as
diversas pragas que atingem estas culturas. Algrpos de patdgenos estao
relacionados as doencas desta cultura, tais comgo$y bactérias e virus. O
Fusariumoxysporum f. sp. Cubense é o0 agente causal do Mal do Panama. O controle
biolégico empregando rizobactérias na selecdo ddadss tem demonstrado a
capacidade de controlar doencas ocasionadas pgosu@ nematdides em diversas
culturas e produzido resultados com éxito no cémtdo Mal-do-Panamé&. O objetivo
deste trabalho € desenvolver metodologia de preqgisdia identificacdo molecular
destes isolados de rizobactérias do géBewllus no laboratério de Biologia
Molecular, da Embrapa Roraima (RR). Neste contegs@do aplicadas duas
metodologias de alta precisdo na identificacdo eonganismos: (1A analise de rep-
PCR que permite a amplificagcdo de sequéncias deBndiamolécula de DNA, e o
método de polimorfismo no comprimento de fragmerdes restricdo, ARDRA
(AmplifiedRibosomal DNA RestrictionAnalysisla analise de diversidade de grupos de
individuos com elevada afinidade genética, o fragmemplificado deve incluir o
espaco intergénico 16S-23S rDNA sendo a regidorgétéca que possui maior
variabilidade tanto em sua composicdo de bases cunmtamanho se comparadas as

regides génicas 16S ou 23S. Bandas amplificadaspadBCR em gel de agarose geram
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um perfil especifico de cada estirpe bacterianaa HEécnica molecular baseada nos
elementos BOX-PCR € uma técnica rapida, de execud&d e altamente
discriminatoria para espécies, produzindo resuftadepresentativosnas analises
baseadas na homologia DNA-DNA. As sequéncias abgaa ambos 0s experimentos
serdo submetidas e analisadas pelo progBi&STo;(2) tecnologia MALDI-TOF
(Matrix-Assisted Laser Desorptionlonization — Tim#-light) baseada na analise e
deteccdo de um grande espectro de proteinas, cdpazliscriminar espécies
estreitamente relacionadas. O procedimento € majitilo e os resultados sédo obtidos
em minutos. Trata-se de uma ferramenta simplesdadp altamente confiavel, que
substitui os métodos fenotipicos convencionais padentificacdo bacteriana e fungica
na rotina do laboratério clinico, minimizando o fEpara a realizacdo de diagnosticos
fundamentais e otimizando a terapia antimicrobi®ama ambos os experimentos serao
utilizados como controles positivo para identifacos seguintes isolados: RZ-17
(Paenibacilluslentimorbus-17), RZ-24 (P. lentim@424), RZ-1 (Bacillus pumilus-1),
RZ-3 (B. pumilus-3), RZ-10 (B. pumilus-10), RZ-6®.(pumilus-60), RZ-69 (B.
pumilus-69), RZ-76 (Bacillus pumilus-76), RZ-34 (Bubtilis-34), and RZ-36
(Bacillussp.-36).
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