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Os insetos constituem uma das principais causas de danos a produ¢éo agricola no mundo. O controle de insetos
tem sido realizado por meio de agroquimicos e, em menor escala, pelo emprego de inseticidas bioldgicos. A
bactéria entomopatogénica Bacillus thuringiensis tem sido utilizada como alternativa nesse controle sendo uma
bactéria gram-positiva de solo que produz grandes quantidades de proteinas na forma de cristais, estas que sao
toxicas a uma variedade de insetos entre as ordens Lepidoptera, Diptera, e Coledptera. Apresentam alta
variabilidade genética e estdo amplamente distribuidas na natureza. O presente trabalho foi realizado para a
caracterizacao de cepas, pertencentes ao banco de Bacillus thuringiensis EMBRAPA-CNPMS, quanto ao perfil
plasmidial e avaliar a diversidade genética com base nas sequéncias repetitivas ERIC e Bc-REP. O perfil
plasmidial foi avaliado pela migragdo das bandas em gel de agarose sendo possivel visualizar o perfil de 49 das 60
cepas utilizadas. Cepas pertencentes a mesma subespécie apresentaram diferentes migracdes de plasmideos,
com excec¢éao das cepas 348L e 462A pertencentes a subespécie galleriare. A cepa T09 Bt tolworthi apresentou
idéntica migracéo plasmidial com as duas cepas galleriare citadas a cima. Assim obtivemos 46 cepas com perfil
plasmidiais distintos, fazendo desta técnica uma valiosa ferramenta para discriminar cepas especificas, tornando-
se uma ferramenta valiosa em termos de propriedade intelectual e reivindicacdes. A divergéncia genética foi
avaliada entre 56 cepas utilizando ferramenta com base em PCR utilizando primers especificos para as sequiéncias
ERIC e Bc-REP e os fragmentos gerados foram analisados por eletroforese em géis de agarose ou poliacrilamida,
dependendo do primers. As distancias genéticas foram obtidas pelo coeficiente de Jaccard e os agrupamentos
foram realizados pelo método UPGMA. Os primes ERIC e Bc-REP detectaram grande divergéncia genética entre
as 56 cepas de Bacillus thuringiensis com formacéao de 21 grupos quando considerado uma distancia de 60%. Com
essas analises obtemos grupos que parecem estar relacionados com mortalidade e local de coleta, necessitando
mais estudos para confirmacéao.



