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Um complexo de espécies de Meloidogyne parasitando o arroz irrigado na regido sul do
Brasil foi recentemente detectado. As espécies M. graminicola, M. oryzae e outras trés
espécies atipicas (M. sp.2, M. sp.3 e M. sp.0) foram diferenciadas enzimaticamente e estdo
sendo estudadas através de taxonomia integrativa. O objetivo deste trabalho foi a
caracterizagdo molecular dessas espécies através de quatro marcadores (RAPD, AFLP,
COII-mtDNA e HSP90). O DNA gendmico de todas as populacdes de Meloidogyne spp.
foi extraido a partir de ovos e as amplificacdes seguiram os protocolos estabelecidos para
cada regido. Foram testados ao total 30 primers RAPD E 7 AFLP. Os primers utilizados
para as regides filogenéticas foram: 1IRNAF/COIIR (COlI-mtDNA) e RKN-d1F/RKN-
5R (HSP90). Um total de 690 fragmentos foram amplificados para os marcadores RAPD
e AFLP, o polimorfismo interespecifico variou de 71,3 a 78,6% para M. sp.2, M. sp.3 e
M. sp.0 quando comparadas com as demais espécies e entre elas. O dendrograma obtido
através da analise conjunta dos dois marcadores permitiu a separacao perfeita das espécies
em diferentes clades. Para a regido COIl-mtDNA, a variacdo entre as espécies foi de 5 a
10 nucleotideos, e a arvore filogenética gerada a partir de inferéncia Bayesiana (I1B)
apresentou a formacdo de grupos e subgrupos separando as espécies. Para a regido
HSP90, a variacdo entre as espécies foi de 4 a 7 nucleotideos e essas também se
agruparam em arvore IB com cerca de 68 a 97% de probabilidade posterior (bootstrap).
Nossos resultados contribuem e d&o suporte para uma futura caracterizagdo integrativa
dessas espécies cripticas e de suas relacoes filogenéticas.



