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Meloidogyne enterolobii (sin. M. mayaguensis),
conhecido como nematoide das galhas da goiabeira, €
considerado um risco para a agricultura devido a sua
ampla distribuicao em plantas de goiaba e amplo
espectro de hospedeiros. Alem disso, apresenta
viruléncia a varios denes presentes em plantas
cultivadas resistentes a outras especies do nematoide
das galhas.

Meloidogyne enterolobii foi descrito na China em 1983,
e posteriormente foi sinonimizado com M. mayaguensis
descrito em Porto Rico em 1988. Ambas as especies
mostraram resposta positiva em relagcao as plantas
hospedeiras diferenciadoras, entre elas, o tabaco,
pimentao, melancia e tomate, mas, M. enterolobii
infectou plantas de algodao, enquanto M. mayaguensis
nao. No Brasil, a populacao da goiabeira nao parasita o
algodoeiro e recentemente foram detectadas duas
populacoes infectando essa cultura (Souza et al., 2022).
Essa diferenca de hospedeiros caracteriza a existéncia
de racas. O objetivo desta pesquisa foi estudar a
variabilidade de sete populacoes de M. enterolobii
provenientes de diferentes plantas hospedeiras
iIncluindo as duas racas, utilizando marcadores RAPD e
AFLP. Tambem foram analisadas as sequéncias das
regides mitocondrial (COll), ribossomais (ITS e D2-D3)
e HSP90.

METODOLOGIA

Foram utilizadas 7 populacoes de M. enterolobii
provenientes da goiabeira, pimentao, batata-doce e
algodoeiro (Tabela 1).

Tabela1 — Populagoes de Meloidogyne enterolobii usadas nesse estudo.

Fenotipo de

Caddigo Origem geografica? Hospedeiro
Esterase

Me7 Petrolina, PE Goiaba En2
Me9 S. Jodo da Barra, RJ Goiaba En2
Me13 Campos N. Paulista, SP Pimentao En2
Me14 Piraju, SP Pimentao En2
Me17 Jandaira, RN Batata doce En2
Me18 Paracatu, MG Algodao En2
Me19 S&o Desidério, BA Algodao En2

A extracao de DNA foi feita em 200-400 ul de ovos de
cada populacao e realizada de acordo com o metodo
fenol-cloroformio (Randig et al., 2002). As reacoes de
PCR-RAPD (44 primers) foram feitas com volume final
de 13 ul usando as condi¢coes de Randig et al. (2002).
Para reacao de AFLP (7 primers) o DNA genbmico de
cada populacao foi digerido e ligado a adaptadores
especificos. Uma serie de primers aleatérios foram
utilizados. As reacboes foram realizadas com volume
final de 25 ul seguindo as condicoes Suazo e Hall
(1999). Os produtos de PCR de RAPD e AFLP foram
separados por eletroforese em gel de agarose,
corados com brometo de etidio e fotografados sob luz
UV. A analise foi repetida pelo menos duas vezes. Para
as analises filogeneticas, o DNA das sete populacoes
de M. enterolobii foi amplificado utilizando os
inicladores para as regides mitocondrial (COI),
ribossomais (/TS e D2-D3) e HSP90. Os produtos
amplificados foram separados por eletroforese em gel
de agarose e sequenciados pela Macrogen® (Seul,
Coreia do Sul). As arvores filogenéticas foram geradas
com base na analise de maxima verossimilhanca e
1000 repeticoes de bootstrap, considerando apenas
valores acima de 50%.

Infobibos — Organizagao de Eventos Cientificos

Quanto a diversidade genética, as duas populacoes do
algodoeiro (raca algodao) e da goiaba mostraram
agrupamentos distintos com alto suporte estatistico
(bootstrap = 95%) relacionados ao seu hospedeiro
original (Figura 1), destacados em azul e verde,
respectivamente.
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Mh1 / M. hapla / Kiwi de M. enterolobii.

Ja as duas populagoes do pimentao nao formaram um
grupo coeso, apresentando polimorfismo de apenas
19%. A populacao da batata-doce foi a mais diversa, com
cerca de 35% de polimorfismo em relacao as populacoes
provenientes de outros hospedeiros.

As analises filogeneticas revelaram a falta de
agrupamentos coesos com base no hospedeiro ou
origem geografica das populacoes de M. enterolobii, com
excecao das sequéncias do gene COIl, para as quais,
as populacoes provenientes do algodoeiro agruparam-se
com 92% de bootstrap (Figura 2), no entanto, esses
resultados nao podem ser extrapolados para todas as
populacoes (e.g. populacao de algodao dos EUA foi
agrupada com outras populacoes de hospedeiros
distintos).

Me9 / M. enterolobii | Guava [ RJ, Brazil
MN809527.1 / M. enterolobii | Cotton / USA
ONb525589.1 / M.enterolobii | Pacara earpod / China
NN840968.1 / M. enterolobii | Guava / China

— P202351.1 / M. enterolobii | N/A | Costa Rica

ON320405.1 /M. enterolobii | Sweet potato / USA
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77
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Me18 / M. enterolobii | Cotton /| MG, Brazil

KF251133.1 / Radopholus similis | Anthurium / China

Figura 2 - Analise d&'maxima verossimilhanca das relacoes

filogeneticas de populacoes de M. enterolobii com base nas sequéncias

de mtDNA COll.
Os resultados também mostraram que o gene HSP90

apresentou as sequéncias mais variaveis dentro da
especie M. enterolobii e nao mostrou correlacao com o
hospedeiro, permitindo apenas a separagao das
populacoes de M. enterolobii de outras especies do
género.
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