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DIVERGENCIA GENETICA DE ISOLADOS DE Bacillus thuringiensis BASEADA NAS
SEQUENCIAS REP-PCR
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Bacillus thuringiensis ¢ uma bactéria entomopatogénica Gram-positiva que ocorre naturalmente no solo e
produz proteinas na forma de cristais, que sdo toxicas a uma variedade de insetos das ordens Lepidoptera,
Diptera, e Coledptera. O aprimoramento de metodologias baseadas em PCR possibilitou a inser¢do de
técnicas para caracterizagdo de microrganismos. Elementos repetitivos intergénicos tém sido descritos em
diversas espécies bacterianas, sendo denominados de REP, ERIC e BOX. O presente trabalho foi
realizado para avaliar a divergéncia genética de 26 isolados com identificacdo de subespécie e
pertencentes as seguintes Instituigdes: USDA (United States Departament of Agriculture - 9), Instituto
Pasteur (9) e Embrapa Milho e Sorgo (8) e outros 39 isolados sem identificagdo de subespécie pertencente
a Embrapa Milho e Sorgo, com base nas sequéncias repetitivas REP, ERIC e BOX. Os fragmentos
gerados foram analisados por eletroforese em géis de agarose. As distancias genéticas foram obtidas pelo
complemento do coeficiente de Jaccard e os agrupamentos foram realizados pelo método UPGMA. O
primer BOX foi o mais informativo, com 26 fragmentos, seguido pelo ERIC (19) e REP (10) totalizando
assim 55 fragmentos. No dendograma pode-se observar a formagdo de dois grupos distintos, sendo um
grupo constituido por trés isolados com identificagio de subespécie pertencentes a Embrapa Milho e
Sorgo e o segundo grupo constituido pelos demais isolados. Considerando a média da distdncia da
populagdo, foi definido um ponto de corte de 45%; com isso houve a formagdo de dez grupos, sendo o
grupo 1 com 41,5% dos isolados, incluindo dois isolados do USDA e um da Embrapa Milho e Sorgo com
identificagdo de subespécie; 33,8% dos isolados estdo distribuidos nos demais grupos, 24,6% ndo
formaram grupos. Dos isolados pertencentes a Embrapa milho e Sorgo, 53,2% estdo em um mesmo grupo
com uma distancia genética de 45%, outros 29,8% estdo distribuidos nos demais grupos e 17,0% ndo
formaram grupos. Os isolados pertencentes aos outros institutos apresentaram maior variabilidade sendo
os isolados do USDA mais distantes entre si. REP-PCR mostrou-se uma ferramenta molecular sensivel,
informativa e rapida, identificando a diversidade genética existente entre isolados de B. thuringiensis.
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