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MICROORGANISMOS

DESENVOLVIMENTO DE IRAP (INTER-RETROTRANSPOSON AMPLIFIED
POLYMORPHISM) PARA Mycosphaerella fijiensis

Casley Borges de Queiroz'; Luadir Gasparotto '; Nelcimar R. Sousa '; Gilvan Ferreira da Silva'.

'Embrapa  Embrapa  Amazénia  Ocidental/ CPAA -  casley queiroz@hotmail.com;

gilvan.silva@cpaa.embrapa.br; nelcimar.sousa@cpaa.embrapa.br
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A sigatoka-negra, causada pelo fungo Mycosphaerella fijiensis, é atualmente considerada como
uma das mais graves doencas da bananeira no mundo, devido a sua alta agressividade. O ataque
resulta em perdas de até 100% da produgdo em cultivares altamente sucetivas. Em virtude da
auséncia de dados sobre a diversidade genética da populagdo de M. fijiensis do Brasil o uso de
marcadores disponiveis na literatura e o desenvolvimento de novos marcadores se fazem
necessario a andlise da diversidade e deteccdo do patdogeno. Os marcadores baseados em
retrotransposons apresentam alto grau de polimorfismo devido a sua abundancia nos genomas e a
sua habilidade de criar novas copias. IRAP (Inter-Retrotransposon Amplified Polymorphism) tem
se destacado por sua simplicidade na aplicagdo e baixo custo. O presente trabalho teve como
objetivo localizar regides de LTR no genoma de M. fijiensis e padronizar a técnica de IRAP para
este fitopatogeno. Foram localizadas no banco de dados do genoma de M. fijiensis 89 sequéncias
que codificam proteinas com homologia a elementos transponiveis e em duas destas foi possivel
identificar as sequéncias correspondente aos LTRs, os quais foram utilizados para desenvolver os
primers (LTR Mf F GCGCTTAGCGTTAGGCTAACT) e Mf R
CGTGTAGCCTCTTTGGCCCTA). Para estabelecer a melhor condi¢do da PCR foram
analisadas concentracao de DNA (25 a 100ng), primer (0,3 a 0,7 uM) e MgCl, (1,5 a 3,0 mM).
Os resultados mostraram que a melhor condi¢do para IRAP ¢: 2,5 mM de MgCl, e 0,5 uM de
primer e 25ng de DNA. Andlise de polimorfismo usando 10 isolados mostrou que IRAP ¢ uma

boa técnica pra analisar diversidade genética da populagdo de M. fijiensis.
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