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Introdução – O Brasil é o maior p rodutor mundial de mar acujá amarelo (Passiflora edulis Sims f. 
flavicarpa Deg.) e o Estado da Bahia lidera a produção da fruta. A fusariose, incitada por Fusarium 
oxysporum f. sp. passiflorae (FO) e F. solani (FS), causa mu rcha e po dridão de raízes, 
respectivamente, entre outros sinto mas, e é um dos principais fator es responsáveis pelo baixo 
rendimento dos municípios baianos.  Na Bahia há ocorrência de ambas espécies, o que implica que  
o desenvolvimento de  variedades resistentes deve ser direcionado  para estes dois patóg enos. 
Objetivos – Este estudo teve c omo objetivo analisar a diversidade de isolados de FO e FS 
associados à fusariose do maracujazeiro na  Bahia por  meio de marcadores SSR. Material e 
Métodos – Foram utilizados 66 isolados, send o 44 isolados de FO e  22 de FS, recuperados de 
plantas de maracujá com sintomas de murcha e/ou podridão fusariana em diferentes pomares com 
fusariose ou com histórico de fusariose do Estado da Bahia. Os isolados da Bahia foram agrupados 
em função da classificação climática de Köppen- Geiger. As reações de a mplificação foram 
realizadas com cinco marcadores SSR (MB2, MB11, MB14, MB17 e MB18) e os produtos 
resultantes foram separados por eletroforese e m gel desnaturante de poliacrilamida 6%, a 1600V e 
60W, por um período d e duas horas. O valor d o tamanho das bandas (pares de bases) para  cada 
uma das marcas dos di ferentes loci foram utilizados para as análises d e diversidade e estruturação 
genética. As análises foram realizadas com auxílio dos pacotes " poppr", "adegenet", "vegan", 
"vegetarian" e "DEMEt ics", implementados na platafor ma do soft ware R. Resultados – Os 
marcadores utilizados foram eficientes no estudo de diversidade dest es patógenos. Foi encontrada 
alta diversidade genotípica intrae specífica. Houve maior variação genética dentro das zonas 
climáticas e ausência d e diferenciação entre as regiões, o  que pode estar ligado  ao fluxo g ênico 
causado pelo transporte de materi al propagativo infectado. A hipótese de reprodução sexual foi 
rejeitada e a alta diversidade pode ser atribuída a eventos de reprodu ção parassexual ou mutação. 
Em FO foram encontrados 19 haplótipos, sendo 9 únicos e em FS foram encontrados 21 haplótipos, 
sendo 20 únicos. Os grupos g enéticos formados através da A nálise de Discriminante de 
Componentes Principais (DAPC) coincidiram com a estrutura haplotíp ica observada na minimum 
spanning, mas não houve estruturação geográfica da diversidade entre os isolado s no que se refere 
aos municípios Conclusão – Estudos futuros devem ser realizados para investigar a patogenicidade 
e agressividade dos isolados. Estes trabalho s podem s er importantes para os programa s de 
melhoramento genético do maracu jazeiro visando resistência à fusariose. Esta pesquisa teve o 
apoio financeiro da Fapesb. 
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