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Leveduras são importantes e participativos agentes nos mais variados ecossistemas. Têm sido 

largamente estudadas e apresentam papel econômico importante em áreas como a 

biotecnologia. Os avanços, acerca da técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR), têm 

proporcionado identificação de espécies, resultados relacionados a variabilidade e expressão 

gênica, por exemplo. A técnica fingerprinting, utilizando marcadores como ERIC (consenso 

intergênico repetitivo enterobacterial) e BOX (elementos repetitivos relacionados a estruturação 

de proteínas), têm sido empregados para determinar a variabilidade e/ou diversidade de 

enterobactérias, tem ganhado destaque nos estudos de variabilidade intraespecífica, distinção 

de estirpes e genotipagem de fungos. Objetivou-se determinar a diversidade genética de cepas 

de Meyerozyma caribbica. Trinta e uma cepas de M. caribbica, recuperadas da microflora de 

coco-anão-verde, foram avaliadas por fingerprinting, utilizando os marcadores BOX (BOXA1R-

5’CTACGGCA AGGCGACGCTGACG3’) e ERIC (ERIC1- 5’AAGTAAGTGACTGGG GTGAGC3’ 

e ERIC2-5’ATGTAAGCTCCTGGG GAT TCAC3’). A PCR (25 µl) foi realizada com 14,8 µl de 

água, 1 µl de DNA (60 ng), 2 µl de cada primers (20 e 50 pmol para BOX e ERIC, 

respectivamente), 0,2 µl de Taq DNA polimerase,10x PCR reação buffer (200 mM Tris-HCl pH 

8.4, 500 mM KCl), 50 mM MgCl2 e 0,4 mM de cada dNTP (Thermo Scientific, Waltham, MA, 

USA). Os amplicons, foram corados com SYBR® Green I Nucleic Acid Gel Stain (Thermo 

Scientific, Waltham, MA, USA), separados por eletroforese em gel de agarose 1% em Tris-ácido 

bórico 1,0 x ácido EDTA (TBE) a 120 V por 180 min e fotografados sob luz UV. O conjunto de 

dados obtidos foi analisado pelo método de pares não ponderados com médias aritméticas 

(UPGMA) e distância de similaridade determinada segundo Jaccard's Coefficient. Observou-se 

que os marcadores BOX e ERIC diferenciaram até 27 e 35 bandas, respectivamente, ambos com 

um padrão de bandas comum entre as cepas, porém apresentando diferenças entre os isolados. 

A partir dos dendogramas de UPGMA, verificou-se, com similaridade de aproximadamente 50%, 

a formação de 5 e 14 grupos distintos para ERIC e BOX, respectivamente. Para os dois 

marcadores, a uantidade de grupos formados aumenta proporcionalmente ao índice de 

similaridade, podendo inferir que há uma grande diversidade genética entre as 31 cepas de M. 

caribbica utilizadas nesse trabalho e que ambos os marcadores foram eficientes para evidenciar 

essa diversidade genética. 
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