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RESUMO 

Os fitonematóides da família Aphelenchoididae apresentam grande importância 

econômica e social por ocasionarem perdas elevadas em diversas culturas. O 

reconhecimento preciso é importante para um manejo adequado destes fitonematóides e 

a identificação molecular seria a resolução deste problema, para suprir a falta de 

especialistas. No entanto, diversos fatores dificultam a identificação molecular, como 

erros no banco de dados (GenBank) e a análise superficial e/ou incorreta das sequências 

biológicas através de ferramentas de bioinformática. Este trabalho visou obter e analisar 

padrões moleculares, identificando suas variações dentro dos táxons nos genes 18S, 28S 

e COI, e na região ITS dos Nematóides da família Aphelenchoididae. Para isso, foram 

obtidas 1863 sequências biológicas no GenBank, das regiões ribossomais, foram 641 para 

o 28S (34,41%), 566 para a região ITS (30,38%) e 370 para o gene 18S (19,86%), 

enquanto que para o gene mitocondrial COI, foram 286 (15,35%). Para a identificação de 

erros e determinação do tamanho dos amplicons com primers universais, foi utilizado o 

alinhamento simples realizado pelo Blast2seq. Além disso, o tamanho das subunidades 

da região ITS foi identificado através da comparação com os tamanhos pré-determinados 

no Genbank ou através de estimativas para as espécies que não possuíam tamanhos pré-

determinados. A obtenção de padrões moleculares foi realizada pelo servidor CAP3 e, em 

seguida, confirmados pelo servidor ABGD. As variações intraespecífica, interespecífica 

e intergenérica foram estimadas da matriz de distâncias simples do ABGD. Foram 

identificadas 17 sequências com erros no banco de dados (0,68%), 13 sequências com 

anotações erradas, uma sequência curta, duas sequências invertidas e uma sequência 

quimera. Foi possível, também, identificar 30 sequências a nível de espécies, antes 

anotadas como “sp.”, 18 para o gene 18S, 11 para 28S e 1 para COI. Os resultados 

demonstram a importância de uma pré-análise detalhada das sequências depositadas no 

banco de dados antes do seu uso. A divergência entre os tamanhos dos amplicons ocorreu 

para todos os gêneros da família Aphelenechoididae para os genes 18S, 28S e para a 

região ITS. Para o gene mitocondrial COI, a diferenciação foi total para o gênero 

Laimaphelenchus, no entanto, não ocorreu para os gêneros: Ektaphelenchoides, 

Ektaphelenchus, Ficophagus, Pseudaphelenchus, Robustodorus, Ruehmaphelenchus e 

Sheraphelenchus. Além disso, as subunidades auxiliam em uma identificação mais 

consistente para a região ITS. As variações intraespecífica, interespecífica e intergenérica 

foram identificadas nos genes 18S, 28S e COI, mantendo um padrão em cada variação, 
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diferenciando espécies e gêneros, com algumas exceções, no entanto, para a região ITS, 

não houve padrão definido para as variações identificadas, não sendo possível a 

diferenciação a nível de espécie ou gênero para a maioria dos padrões utilizados, 

ratificando, assim, a maior instabilidade dessa região ribossomal. 

 

 

Palavras-chave: Diagnóstico. Diferenciação molecular. Taxonomia. 
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ABSTRACT 

The phytonematodes from Aphelenchoididae family are responsible for a great economic 

and social importance because they cause high losses in many cultures. Accurate 

recognition is important for a proper management of these phytonematodes, and the 

molecular identification would solve this problem due to the lack of specialists. However, 

several factors make the molecular identification difficult, such as errors in the database 

(GenBank) and the superficial and / or incorrect analysis of biological sequences through 

bioinformatics tools. This work aimed to obtain and analyze molecular patterns, 

identifying their variations within the taxa in the genes 18S, 28S and COI, and in the ITS 

region from Aphelenchoididae family nematodes. 1863 biological sequences were 

obtained from GenBank, from the ribosomal regions, 641 sequences were obtained for 

28S (34.41%), 566 for the ITS region (30.38%) and 370 for the 18S gene (19.86%), and 

for the mitochondrial COI gene, 286 were obtained (15.35%). For the errors identification 

and the amplicons size determination with universal primers, the simple alignment was 

performed by Blast2seq. In addition, the ITS subunits size of the region was identified by 

comparison with the predetermined sizes in Genbank or by estimates for species that 

didn’t have pre-determined sizes. Obtaining molecular patterns was performed by the 

CAP3 server and then confirmed by the ABGD server. In addition, intraspecific, 

interspecific and intergeneric variations were estimated from by simple distances matrix 

from ABGD. 17 sequences with errors were identified in the database (0.68%), 13 

sequences with wrong annotations, one short sequence, two inverted sequences and one 

chimeric sequence. It was also possible to identify 30 sequences at the species level, 

previously annotated as "sp", 18 for the 18S gene, 11 for 28S and one for COI. The results 

demonstrate the detailed pre-analysis importance of deposited sequences in database 

before its use. The divergence between amplicon sizes occurred for all 

Aphelenechoididae family genera for the 18S, 28S genes and for the ITS region. For the 

mitochondrial COI gene, the differentiation was total for the genus Laimaphelenchus, 

however, didn’t occur for the genera: Ektaphelenchoides, Ektaphelenchus, Ficophagus, 

Pseudaphelenchus, Robustodorus, Ruehmaphelenchus and Sheraphelenchus. In addition, 

the subunits helped in a more consistent identification for the ITS region. Intraspecific, 

interspecific and intergeneric variations were identified in the genes 18S, 28S and COI, 

maintaining a pattern in each variation, differentiating species and genera, with some 

exceptions, however, for the ITS region, there wasn’t a defined pattern for the identified 
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variations, being not possible to differentiate at a species or genus level for most of the 

patterns used, thus ratifying the greater instability of this ribosomal region. 

 

 

Keywods: Diagnosis; Molecular differentiation; Taxonomy;  
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1. INTRODUÇÃO 

Nematóides são animais invertebrados taxonomicamente pertencentes ao filo 

nematoda, grande parte de vida livre, alimentando-se de diversos micro-organismos como 

bactérias (bacteriófagos), fungos (micófagos), protozoários (protozoóforos), e de outros 

nematóides (nematófagos); enquanto outros parasitam animais e plantas (fitonematóides). 

Os fitonematóides, em sua maioria, habitam o solo e completam seu ciclo de vida 

parasitando, principalmente, em raízes e parte aérea de plantas hospedeiras, alimentando-

se com o auxílio do estilete. Entre os dez principais nematóides de importância econômica 

como patógenos de plantas, destaca-se duas espécies da família Aphelenchoididae, 

Bursaphelenchus xylophilus e Aphelenchoides besseyi os nematóides da madeira do 

pinheiro e o da ponta branca do arroz, respectivamente (JONES et al., 2013).  

O nematóide da madeira do pinheiro é nativo da américa do norte e ocasiona 

diversos danos a pinheiros em países em que ocorre a sua introdução, como em países 

asiáticos, no caso do Japão, e europeus, como Portugal e Espanha (MOTA e VIEIRA, 

2008). No Brasil, outra espécie de Bursaphelenchus destaca-se por causar prejuízos em 

plantações de coqueiros e palmeiras produtoras de óleo, B. cocophilus pode ocasionar 

perdas de até 60% na produção, além de ocorrer em diversos outros países da América 

do Sul e Central como Colômbia, Costa Rica, Equador, México, Nicarágua, Panama, 

Peru, Suriname e Venezuela (FAO, 2011). Além de B. cocophilus, apenas outras duas 

espécies foram descritas no Brasil, B. mucronatus e B. fungivorus, as quais não provocam 

danos em plantas (OLIVEIRA et al., 2011; PEREIRA et al., 2013). 

O estado do Pará possui a maior plantação contínua de coco do Brasil, com cerca 

de 20 mil hectares cultivados e uma produção de 400 mil cocos por dia, sendo considerado 

o quarto maior estado produtor de coco no Brasil (AMAFIBRA, 2017).  No entanto, não 

existem estudos moleculares na literatura da espécie B. cocophilus na região amazônica, 

relatando possível diferenciações a nível de espécie ou na formação de grupos 

moleculares.  

Entretanto, a identificação morfológica das espécies da família Aphelenchoididae, 

principalmente para os gêneros Aphelenchoides e Bursaphelenchus é uma tarefa de 

extrema dificuldade, até mesmo para profissionais altamente treinados, por um longo 

período de tempo. Dessa forma, as análises moleculares surgiram para facilitar e auxiliar 
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a identificação morfológica para que erros fossem identificados e corrigidos, quando 

necessário. Essas análises moleculares, visando a identificação das espécies da família 

Aphelenchoididade vêm se baseando principalmente nas regiões ribossomais ITS 

(Espaçador Interno Transcrito), 18S e 28S, sendo que estudos recentes do DNA 

mitocondrial da citocromo oxidase C subunidade I (COI) tem ajudando na identificação 

de novas espécies (GIBLIN-DAVIS et al., 2005; YE et al., 2006).   

Os estudos de diferenciação a nível molecular para as espécies dessa família 

começaram a ser realizados no século passado, com auxílio do sequenciamento para a 

determinação de relações intra e interespecíficas (BECKENBACH et al., 1992). Apesar 

do avanço das técnicas moleculares, muitos erros e controvérsias ainda são encontradas 

nos trabalhos sobre a identificação correta e prática de espécies e a separação de grupos 

filogenéticos, como o que ocorre com as espécies do gênero Bursaphelenchus, que 

apresentam a formação de grupos diferentes e que possivelmente podem ser espécies 

diferentes (SILVA et al., 2016). 

Em função da quantidade de sequências depositadas no Genbank, muitas delas 

não são curadas e pesquisadores e usuários do banco de dados podem fazer uso de forma 

inadequada ou ter conclusões erradas. Assim, muitos estudos que poderiam ser feitos para 

facilitar a identificação de gêneros ou até mesmo espécies, auxiliando na identificação 

morfológica, não estão sendo realizados. Uma das alternativas que poderiam ser 

utilizadas para estudar o potencial das sequências depositadas na realização de 

identificação molecular, sem ter que realizar o sequenciamento, seria a determinação do 

tamanho dos amplicons das principais regiões e genes filogenéticos utilizados via PCR 

com primers universais. 

Dessa forma, seria possível estabelecer padrões de tamanho para determinados 

gêneros ou espécies, possibilitando uma identificação confiável a partir de técnicas 

moleculares rotineiras em laboratórios de pesquisa. Portanto, o objetivo do trabalho foi 

determinar o tamanho da região ITS e genes ribossomais 18S e 28S, além do gene 

mitocondrial COI, dos padrões moleculares obtidos em 2017 para as espécies de gêneros 

pertencentes a família Aphelenchoididae. 
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

2.1. IMPORTÂNCIA DA FAMÍLIA APHELENCHOIDIDAE 

Existem aproximadamente quatro mil espécies de fitonematóides que ocasionam 

danos econômicos de aproximadamente 125 bilhões de dólares anualmente (BAKHETIA 

et al., 2005). A família Aphelenchoididae possui cerca de 17 gêneros depositados no 

banco de dados (NCBI, 2019), com 150 espécies que podem afetar plantas 

(MCCUISTON et al., 2007). Entre eles, destacam-se dois gêneros que apresentam 

espécies de grande importância econômica mundial, Aphelenchoides e Bursaphelenchus. 

Entre as principais espécies estudadas neste táxon, destacam-se: A. besseyi, A. fragariae, 

A. ritzemabosi, B. mucronatus, B. xylophilus e B. cocophilus (MCCUISTON et al., 2007; 

GOLHASAN et al., 2016).  

2.1.1. Gênero Aphelenchoides 

O gênero Aphelenchoides possui 14 parasitas de plantas reportadas em várias 

partes dos hospedeiros e em pós-colheita (RYBARCZYK-MYDŁOWSKA et al., 2012; 

SÁNCHEZ-MONGE et al., 2015), sendo que a maioria das espécies do gênero 

Aphelenchoides são micófagos, no entanto, diversas espécies são fitoparasitas que 

habitam tecidos de plantas (MIRAEIZ et al., 2017), como as espécies A. besseyi, A. 

fragariae e A. ritzemabosi (MCCUISTON et al., 2007).  

A espécie A. ritzemabosi é conhecida como o nematoide foliar do crisântemo, 

distribuído globalmente e ocasiona diversas perdas nesta e em várias outras plantas 

ornamentais. Além disso, essa espécie de namatoides também causa grandes perdas 

econômicas no arroz e no morango (ESMAEILI et al., 2017). 

A. fragariae é um nematoide foliar que possui um grande grupo de plantas 

hospedeiras, entre elas, o morango, sendo considerado a maior praga para esta planta. É 

distribuído entre as zonas tropical e temperada no planeta, e é frequentemente encontrada 

em viveiros e economicamente prejudicial na produção em larga escala, principalmente 

na produção de morangos (COBON et al., 2011). 

A espécie A. besseyi é a espécie de maior importância econômica de 

Aphelenchoides, a qual foi inicialmente descrita no Havai em 1968 por Holtzmann, e 
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provoca a doença denominada ponta branca (“white tip”), que é considerada entre as 

principais doenças ocasionadas por fitonematóides (LATHA et al., 2017; JONES et al., 

2013), provocando perdas estimadas em 16 bilhões de dólares anuais na cultura do arroz 

(LILLEY et al., 2011). Afetando diretamente na vida e nas necessidades da população, 

em razão de ser o alimento mais importante na base alimentar dos países asiáticos 

(LATHA et al., 2017). 

O A. besseyi invade os tecidos das plantas de arroz no seu estado inicial de 

desenvolvimento, e os sintomas incluem o aparecimento de pontos cloróticos nas folhas, 

que se desenvolvem em necroses. A folha que envolve a panícula pode ficar retorcida, 

levando a uma redução no número e tamanho dos grãos produzidos (HOCKLAND, 

2004). 

O Brasil é o nono maior produtor de arroz do mundo (FAOSTAT, 2017). A 

colheita ocorre em cerca de 32 milhões de hectares com uma produção de cerca de três 

mil quilos por hectare (CONAB, 2015). Diversos fatores afetam negativamente a 

produção, levando a perdas de até 100% nos estados do Maranhão, Tocantins, Pará e norte 

do Mato Grosso, ocasionados, de acordo com estudos morfológicos e moleculares, pela 

espécie A. besseyi (MEYER et al., 2008; MEYER et al., 2009; MEYER et al., 2017). 

Dessa forma, essa espécie causa diversos danos a econômia brasileira por perdas na 

colheita. Além disso, sua associação frequente com sementes de forrageiras pode 

representar uma barreira fitossanitária na exportação para muitos países em que esse 

nematoide está listado como uma praga quarentenária (MARCHI et al., 2007). 

2.1.2. Gênero Bursaphelenchus 

O outro gênero da família Aphelenchoididae que possui grande importância social 

e econômica é o Bursaphelenchus. Esse gênero possui espécies que parasitam, 

principalmente, palmeiras e árvores coníferas. Bursaphelenchus xylophilus, por exemplo, 

afeta espécies de pinus, uma das mais importantes árvores produtoras de madeira no 

mundo, possuindo uma série de benefícios sociais e uma grande importância econômica 

(MENG et al., 2017). Essa espécie é nativa da América do Norte, onde poucas coníferas 

são mortas por esse nematoide (RUTHERFORD et al., 1990). No entanto, sua introdução 

em outros locais como na Europa e no Oeste da Ásia ocasiona perdas econômicas 

enormes pela devastação das florestas (MENG et al., 2017).  
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B. mucronatus é outra espécie do mesmo gênero que possui o mesmo hospedeiro 

(BECKENBACH, 1992) e já foi descrita no Brasil, juntamente com B. cocophilus, o 

agente causal do anel vermelho do coqueiro, que provoca perdas de cerca de 60% nas 

plantações de coco e na indústria de óleo de palma na Colômbia, Brasil e outros países 

da América do Sul (OLIVEIRA et al., 2011; FAO, 2011). No Brasil, encontra-se 

difundindo em diversos estados nordestinos, além do Pará, Rio de Janeiro e São Paulo, 

ocasionando diversos prejuízos econômicos (FERRAZ e BROWN, 2016).  

2.2. CARACTERIZAÇÃO MORFOLÓGICA  

Para a identificação e diferenciação morfológica dessas espécies de nematóides 

de importância social e econômica para a realização do controle e erradicação corretas, 

faz-se necessário o trabalho de profissionais altamente experientes. Dessa forma, algumas 

características específicas são de extrema importância para a identificação e diferenciação 

de espécies e, consequentemente, dos gêneros pertencentes à família Aphelenchoididae. 

Dos 18 gêneros pertencentes a família, foi possível determinar a descrição de apenas 17: 

Anomyctus, Aphelenchoides, Basilaphelenchus, Bursaphelenchus, Cryptaphelenchus, 

Devibursaphelenchus, Ektaphelenchoides, Ektaphelenchus, Ficophagus, 

Laimaphelenchus, Noctuidonema, Peraphelenchus, Pseudaphelenchus, Robustodorus, 

Ruehmaphelenchus, Schistonchus e Sheraphelenchus, com exceção apenas do gênero 

Martininema. 

2.2.1. Gênero Anomyctus  

Para Anomyctus, o estilete aparece com duas partes distintas, a parte anterior é 

quase metade do comprimento da parte posterior. A parte anterior das espécimes inglesas 

aparece ligeiramente curvada quando vista em posição lateral ou sub-lateral, mas reta em 

uma visão ventral ou dorsal. A parte anterior do estilete é de espessura desigual e se 

expande ligeiramente na base. Ambas as partes do estilete, em um espécime vivo, são 

altamente refratárias. No entanto, quando fixadas em glicerol é menor a sua diferenciação 

(ALLEN, 1940). 

No macho, a cutícula é fortemente anulada, possuindo lábios deslocados por uma 

constrição profunda, prato de disco frontal semelhante a um pires, seis projeções na 

abertura oral, testículo com flexão anterior, espículos muito grandes, emparelhados e não 
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fundidos, cauda cônica, três pares de papilas caudais e três linhas no campo lateral 

(ALLEN, 1940). 

2.2.2. Gênero Aphelenchoides 

As fêmeas possuem o corpo delgado, cilíndrico, arredondado ventralmente, 

cutícula fracamente anulada, campo lateral com quatro incisões, região labial 

arredondada, cauda cônica, geralmente com minúsculas protuberâncias nodulares. A 

espécie Aphelenchoides huntensis, por exemplo, possui estilete de aproximadamente 9 

µm de comprimento, região labial arredondada, deslocada, com altura variando de 3 µm 

a 3,5 µm e largura de 5,5 µm a 7 µm (ESMAEILI et al., 2016). 

Os machos também possuem o corpo delgado e cilíndrico, além de testículo solto, 

localizado a esquerda do intestino, abertura cloacal um pouco protuberante, espículas 

separadas com comprimento de 29 a 30 µm ao longo da linha mediana cruzada e 37 a 38 

µm ao longo do membro dorsal. Três pares de papilas caudais subventrais e bursa ausente 

(ESMAEILI et al., 2016). 

2.2.3. Gênero Basilaphelenchus 

Este gênero, descrito recentemente, possui como características o comprimento 

corporal pequeno, as fêmeas com cerca de 297 a 393 μm e 304 a 331 μm para os machos, 

região encefálica alta, estilete fino, longo, com comprimento de 5,5 a 7,8 μm, cone linear, 

com nódulos basais alongados. Além disto, possui sistema reprodutivo monodifico-

prodelfico e a cauda em ambos os sexos é cônica e, geralmente, curvada ventralmente na 

ponta (PEDRAM et al., 2018). 

2.2.4. Gênero Bursaphelenchus 

Fêmeas e machos de Bursaphelenchus apresentam região cefálica compensada 

por uma constrição com seis lábios e estilete com nódulos basais fracamente 

desenvolvidos, bulbo mediano bem desenvolvido, vulva sem aba, cauda longa dobrada 

nas fêmeas e cauda ventralmente curvada com espículas compactas nos machos, além da 

presença da bulsa, que distingue o gênero (FONSECA et al., 2014). Fêmeas das espécies 

de Bursaphelenchus possuem comprimento de 673.9 a 905.3 µm e 649.5 a 790.3 em 

machos (UREK et al., 2007). 
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2.2.5. Gênero Cryptaphelenchus 

Análises morfométricas em fêmeas e machos da espécie Cryptaphelenchus 

variacaudatus, foi possível identificar características como o corpo ventralmente 

curvado, com anéis de 1,1 a 1,5 μm de largura, estilete variando de 7,6 a 8 μm de 

comprimento. A fêmeas da espécie são um pouco maiores 315 a 317 μm de comprimento 

corporal, enquanto de machos possuem aproximadamente 256 μm (PEDRAM, 2017). 

2.2.6. Gênero Devibursaphelenchus 

Fêmeas e machos da espécie Devibursaphelenchus wangi possuem corpo delgado, 

cilíndrico, cutícula com três incisuras e deslocamento da região labial com cerca de 3,5 

μm. As fêmeas da espécie possuem comprimento corporal com 655 μm e estilete com 

cerca de 16,8 μm de comprimento, os machos, por sua vez, possuem comprimento 

corporal com cerca de 614,3 μm e estilete com aproximadamente 14, 8 μm (GU et al., 

2010). 

2.2.7. Gênero Ektaphelenchoides 

Os indivíduos da espécie Ektaphelenchoides hunti possuem corpo delgado, em 

formato de J, ventralmente arqueado, cutícula finamente anulada. O comprimento 

corporal de fêmeas desta espécie é de aproximadamente 824 μm, e estilete com cerca de 

19,5 μm de comprimento, machos, no entanto, possuem o comprimento corporal de 702,5 

μm, e estilete com 17 μm de comprimento (ATIGHI et al., 2012). 

2.2.8. Gênero Ektaphelenchus 

As fêmeas das espécies de Ektaphelenchus possuem o corpo delgado, ligeiramente 

curvado após a fixação, cutícula finamente anulada, corpo lateral com três linhas. Para a 

espécie E. berbericus, a região labial separada do resto do corpo com 7,5 µm a 8,5 µm de 

largura. Estilete com 19 µm a 22 µm de largura, sem nódulos ou inchaços na base. O 

macho dessa espécie não foi encontrado. (ALVANI et al., 2016). 
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2.2.9. Gênero Ficophagus 

Os indivíduos desse gênero possuem o corpo cilíndrico com campo lateral com 

três ou quatro incisões levemente visíveis, extremidade anterior não compensada, estilete 

com 14 µm a 18 µm de comprimento em machos e 16 µm a 22 µm em fêmeas com 

nódulos basais arredondados bem desenvolvidos. Espículas emparelhadas com 5 µm a 7 

µm de largura (DAVIES et al., 2017). 

2.2.10. Gênero Laimaphelenchus  

A fêmea da espécie Laimaphelenchus penardi, por exemplo, possui o corpo 

ventralmente arqueado ou em forma de aspiral quando exposto ao calor, anéis com 1 µm 

a 1,5 µm de largura no meio do corpo. Três incisões no campo lateral, região cefálica 

arredondada, compensada, com 3 µm a 4 µm de altura e 6,5 µm a 7 µm de largura, com 

seis setores labiais. Estilete com inchaço basal. Os machos dessa espécie não foram 

encontrados (AZIZI et al., 2015). 

2.2.11. Gênero Noctuidonema 

Os indivíduos da espécie Noctuidonema daptria possuem corpo ventricalmente 

arqueado, robusto, linear e fusifome, cutícula na superfície ventral, com a ponta da cauda 

engossada. As fêmeas adultas desta espécie possuem comprimento corporal que varia de 

445 a 584 μm, com estilete que vai de 40 a 49 μm, os machos possuem comprimento 

corporal que varia de 471 a 517 μm, com estilete com cerva de 58 μm (ANDERSON e 

LAUMOND, 1992). 

2.2.12. Gênero Peraphelenchus  

As fêmeas da espécie Peraphelenchus orientalis possuem corpo cilíndrico, com 

100 µm de comprimento, largos, arredondados ventralmente quando expostos ao calor, 

superfície corporal lisa com anulação fina, cabeça quadrada e estilete longo. Os machos 

também possuem 100 µm de comprimento, corpo cilíndrico, espículas grandes, em forma 

de onda e região anterior e estrutura cuticular semelhante à da fêmea (KANZAKI et al., 

2013). 



24 

 

2.2.13. Gênero Pseudaphelenchus 

O macho da espécie Pseudaphelenchus zhoushanensis possui o corpo delgado, 

cutícula fina com anulação fraca, campo lateral em três incisões. Cabeça arredondada, 

deslocada do corpo, abertura oral arredondada, quatro papilas cefálicas e estilete com 9 a 

10,7 µm de comprimento com nódulos basais pequenos. Na fêmea da espécie, a cutícula 

e o corpo anterior são semelhantes aos do macho, ovário solto, estendido, oócitos bem 

desenvolvidos, oviduto no formato de tubo (FANG et al., 2016). 

2.2.14. Gênero Robustodorus 

A fêmea da espécie Robustodorus megadorus possui o corpo arredondado, em 

forma de C quando fixado, os campos laterais são marcados com três incisões, crista 

dorsal claramente anterior à vulva. Ventre com uma ou duas incisões e anéis do corpo 

com 1 a 1,5 µm na metade do corpo (RYSS et al., 2013). 

2.2.15. Gênero Ruehmaphelenchus 

A espécie Ruehmaphelenchus juliae possui tamanho de 737 a 1034 µm de 

comprimento para machos e 866 a 1291 µm para fêmeas. Corpo cilíndrico, ventralmente 

arqueado quando morto por calor. Cutícula finamente anulada com um campo lateral com 

três incisões e região do lábio claramente deslocada do corpo por uma constrição fraca 

(KANZAKI et al., 2015). 

2.2.16. Gênero Schistonchus  

Os indivíduos da espécie Schistonchus hirtus possuem corpo ventricalmente 

arqueado, cutícula com anulação fina, estilete robusto, variando de 14 a 20 μm de 

comprimento, com nódulos basais fortes. Em fêmeas, os comprimento corporal varia de 

368 a 555 μm, em machos, este comprimento varia de 420 a 575 μm (ZENG et al., 2009). 

2.2.17. Gênero Sheraphelenchus 

Indivíduos da espécie Sheraphelenchus parabrevigulonis possuem corpo delgado, 

cilíndrico, arredondado ventralmente, cutícula fina com anulação fina, campo lateral com 
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três incisões, estilete com pequenas ondulações basais, espículas emparelhadas e bursa 

ausente em machos e ovidutos do tipo tubo em fêmeas (FANG et al., 2015). 

2.3. IDENTIFICAÇÃO MOLECULAR 

A identificação da família Aphelenchoididae era realizada, antigamente, apenas 

com o auxílio de microscópios e por profissionais experientes na identificação 

morfológica. Com o passar dos anos, surgiram ferramentas para um apoio e verificação 

denominadas pela identificação molecular, realizada através da utilização de técnicas 

como ELISA (Ensaio de Imunoabsorção Enzimática), e de biologia molecular como a 

PCR (Reação em Cadeia da Polimerase), que aumentaram, consideravelmente, a precisão 

e facilidade na identificação (BORÉM e CAIXETA, 2009). 

Nos últimos 20 anos, essas técnicas se tornaram mais frequentes na identificação 

e vem sendo desenvolvidas em uma velocidade surpreendente. Em 2003, por exemplo, as 

espécies B. xylophilus e B. mucronatus foram detectadas em florestas de pinheiro da 

China, importadas do Japão e Koreia, com o auxílio da PCR-RFLP, de sequências da 

região ITS e do gene 28S com a utilização de primers específicos, auxiliando e validando, 

assim, a identificação morfológica (ZHENG et al., 2003). Em 2007, os procedimentos 

para identificação de espécies do gênero Bursaphelenchus, sucederam-se de acordo com 

os métodos de extração de DNA, amplificação por PCR e análises de RFLP com as 

regiões ITS1 e ITS2, bem como o sequenciamento das regiões amplificadas (UREK et 

al., 2007). 

Atualmente, para análises mais consistentes de diversidade genética e 

identificação molecular, são utilizadas diversas técnicas moleculares, além de programas 

e servidores de ferramentas de bioinformática que possibilitam uma análise mais rápida, 

democrática e consistente, como o BLAST, utilizado, principalmente, para o alinhamento 

simples de sequências (KANZAKI et al., 2015) e o MEGA, usado, geralmente, para o 

alinhamento múltiplo e geração de árvores filogenéticas (TAMURA et al., 2011).  

Além da utilização de técnicas e programas específicos para a realização da 

identificação molecular, são, comumente, usados, em diversos trabalhos para a 

identificação de novas espécies ou na formação de clados de fitonematóides, genes 

ribossomais (ITS, 28S e 18S) e mitocondriais (COI) (KANZAKI et al., 2015) e, dessa 
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forma, possuem o maior número de sequências depositadas no banco de dados (Genbank) 

(NCBI, 2017). 

Mais recentemente, novos métodos estão sendo utilizados para a realização da 

amplificação de DNA, como a LAMP (Amplificação Isotérmica mediada por loop) que 

utiliza primers específicos para a detecção de regiões distintas no DNA, consistindo na 

utilização de dois primers externos, um para frente e outro para trás, e dois primers de 

loop (MENG et al., 2017). 

Com o advento do sequenciamento de alta performance, foi possível a realização 

de análises como alterações isoformicas, identificação de SNP (polimorfismo de 

sequências únicas) e expressão alelo específica. A análise de SNPs consiste na 

identificação de divergências mínimas entre as sequências que podem apontar diferenças 

a nível taxonômico. Essa técnica já foi utilizada para determinar a diversidade genética 

entre isolados de B. xylophilus de diferentes regiões geográficas, no entanto, não foi 

possível associar essas modificações. Entretanto, os SNPs detectados aumentaram o 

número de marcas para essa espécie, fornecendo rastreabilidade das vias de dispersão dos 

variantes dessa espécie, ou de qualquer outra (FIGUEIREDO et al., 2013).   

Em estudos posteriores, foi relado que os SNPs, após a realização do re-

sequenciamento de diversas cepas de populações geograficamente distintas, mostraram-

se úteis por constatarem que o nível de diversidade genômica de B. xylophilus estava 

relacionado com a variabilidade fenotípica, incluindo variações de patogenicidade e 

traços ecológicos (PALOMARES-RIUS et al., 2015). 

Mais recentemente, através da utilização de SNPs de duas cepas de B. xylophilus, 

foi possível identificar marcas genéticas em potencial para a diferenciação entre essas 

duas formas. Com cerca de 117 SNPs, pode-se garantir uma maior confiabilidade na 

utilização desta técnica. Dessa forma, a análise desses polimorfimos em sequências 

demonstra uma grande capacidade de diferenciação entre gêneros, e até mesmo espécies 

e pode contribuir em pesquisas posteriores (DING et al., 2016). 
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2.4. BANCO DE DADOS E GENES FILOGENÉTICOS 

Com o advento das técnicas moleculares e o aumento da demanda por dados 

moleculares com o passar dos anos para a realização e compartilhamento de pesquisa, 

foram criados bancos de dados para o armazenamento e distribuição dessa informação. 

Com isso, foram criados, inicialmente, três bancos de dados internacionais para 

sequências de ácidos nucleicos, que partilham informações diariamente, o National 

Center of Biotechenology Information (Estados Unidos), o EMBL data library (Reino 

Unido) e o DNA data bank of Japan (Japão) (LESK, 2008).   

Com a democratização desses dados moleculares, diversos trabalhos, 

principalmente os de identificação molecular foram realizados através da utilização de 

sequências presentes nestes bancos para a identificação a nível de gênero ou espécie. Bem 

como o depósito de novas sequências obtidas a partir do sequenciamento de genes e 

regiões para facilitar as análises filogenéticas (SILVA et al., 2016). 

As análises filogenéticas, principalmente para diágnóstico, são, comumente, 

baseadas em regiões do DNA ribossomal em função da quantidade de cópias obtidas e do 

grande número de sequências depositadas no bancos de dados. A região ITS é uma das 

mais utilizadas para a identificação molecular e em análises moleculares em muitas 

espécies de nematóides e, dessa forma, também, para análises em espécies da família 

Aphelenchoididae (ZHOU et al., 2016). Bem como os genes 18S e 28S para a 

identificação de novas espécies, por exemplo (FANG et al., 2016) e o gene mitocondrial 

(COI), que, geralmente, não possuem muitas sequências no banco de dados (SILVA et 

al., 2016; NCBI, 2018). 

Apesar do advento das técnicas moleculares e da difusão da utilização de vários 

genes filogenéticos, as técnicas morfológicas estão ainda bastante associadas e mostram 

que uma técnica não substitui a outra e sim complementa, como o que ocorre na 

identificação de novas espécies, caso da espécie Bursaphelenchus saudi, que utilizou 

análises moleculares com a utilização da região ITS e dos genes 18S e 28S juntamente 

com as análises morfológicas para realizar uma identificação correta e apropriada (GU et 

al., 2016), e conciliando a identificação morfológica e molecular. 



28 

 

Na família Aphelenchoididae, os gêneros Aphelenchoides e Bursaphelenchus são 

os mais estudados no mundo em razão da importância econômica que algumas espécies 

apresentam (AGRIOS, 2004). Para os outros gêneros, entretanto, não existem muitos 

trabalhos na literatura em relação a análises filogenéticas, assim, as análises ainda se 

baseiam em características morfológicas, como o que acontece, por exemplo para a 

identificação de novas espécies para o gênero Ficophagus (DAVIES et al., 2017). 

A conciliação das técnicas, tanto moleculares, como morfológicas, é importante 

também devido a quantidade de erros encontrados em bancos de dados públicos, 

acarretando diversas consequências para pesquisas futuras. Esses erros ocorrem, 

principalmente, pelo sequenciamento incorreto, ocasionando problemas com a anotação 

e, consequentemente, identificação de táxons (CLARK E WHITTAM, 1992). 
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3. OBJETIVOS 

3.1. OBJETIVO GERAL:  

- Obter padrões moleculares com suas variações dentro dos táxons nos genes filogenéticos 

dos nematóides da família Aphelenchoididae. 

3.2. OBJETIVOS ESPECÍFICOS: 

- Atualizar as sequências biológicas provenientes do banco de dados (GenBank); 

- Identificar erros em sequências biológicas provenientes do banco de dados (GenBank); 

- Atualizar os padrões moleculares obtidos a partir das sequências biológicas atualizadas; 

- Determinar as espécies pertencentes as sequências que não possuem identificação a 

nível de espécie (sp.) para os genes 18S, 28S, COI e da região ITS; 

- Diferenciar padrões moleculares em função dos tamanhos dos amplicons dos genes 18S, 

28S, COI e da região ITS; 

- Identificar os tamanhos das subunidades que formam a região ITS para auxiliar na 

diferenciação de padrões moleculares; 

- Identificar o número de padrões moleculares formados através do servidor ABGD para 

os genes 18S, 28S, COI e para a região ITS; 

- Determinar as variações intraespecífica, interespecífica e intergenérica dos genes 18S, 

28S, COI e da região ITS; 
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4. METODOLOGIA 

4.1. OBTENÇÃO DE SEQUÊNCIAS 

As sequências de nucleotídeos dos genes filogenéticos dos Nematóides da família 

Aphelenchoididae (genes 18S, 28S e COI, e da região ITS) foram obtidas em formato 

fasta no GenBank (NCBI, 2019) inicialmente por Lima (2017) em 20 de maio de 2015 e 

atualizadas em 01 de outubro de 2018. 

Em 2015, foram obtidas, um total de 2.330 sequências da família depositas no 

banco de dados, e foram obtidas 1) 559 (23,99%) de 28S; 2) 491 (21,07%) sequências 

ITS; 3) 328 (14,07%) de 18S; e 4) 237 (10,17%) de COI.  Com a atualização dos dados, 

em 2018, foram mais 133 (5,71%) novas sequências para os quatro genes estudados, 49 

novas sequências para a região ITS (36, 84%), 38 para 28S (28,57%), 28 para COI 

(21,05%) e 18 para o gene 18S (13,53%).  

4.2. PRÉ-ANÁLISE DAS SEQUÊNCIAS  

Uma pré-análise foi realizada para a identificação das sequências com algum tipo 

de problema, para não comprometer as próximas análises: como: 1) a falta de anotação 

ao nível de espécie, as sequências “sp.” foram usadas após a definição dos padrões 

moleculares e da sua variação para a sua identificação taxonômica; 2) a anotação 

taxonômica errada, ou seja, sequências que estão em um determinado táxon no banco de 

dados, mas que, na verdade, pertencem a outro táxon; 3) erros de sequenciamento, com a 

identificação de sequências que possuem bases não definidas (‘N’s) ou com excesso de 

bases degeneradas; 4) sequências invertidas, as quais foram usadas após o seu 

complemento reverso, porque no alinhamento múltiplo são usadas diretamente o qual 

provoca erros graves de análise e posteriormente de interpretação; 5) sequências curtas, 

com menos de 350 pb ou com sequências maiores porém com pequena cobertura na 

região do gene filogenético, as quais provocam erros na formação das árvores 

filogenéticas ou em outras análises; e 6) sequências quimeras, que são sequências com 

partes de outros genes ou organimos em sua composição, originadas, provavelmente, a 

partir de contaminações, as quais afetam desde o alinhamento multiplo. Todos esses erros 

foram identificados através do alinhamento simples realizado pelo Blast bl2seq 

(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). As sequências identificadas como invertidas, 

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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foram corrigidas através da plataforma Bioinformatics Organization 

(http://www.bioinformatics.org/), para obtenção do complemento reverso destas 

sequências.  

4.3. OBTENÇÃO DOS PADRÕES MOLECULARES 

O desenvolvimento dos padrões moleculares foi realizado em duas etapas. 

Primeiro obtendo os clados formados por todas as sequências obtidas de cada espécie nas 

árvores filogenéticas através da plataforma francesa de bioinformática Phylogeny 

(www.phylogeny.fr); e a segunda etapa foi obter  uma sequências representativa ou 

consenso delas pelo uso do CAP3 Sequence Assembly Program (http://pbil.univ-

lyon1.fr/cap3.php), no qual são inseridas as sequências que foram agrupadas previamente 

pela árvore filogenética, o CAP3 realiza internamente um alinhamento múltiplo pelo 

software Muscle, para depois gerar uma sequência representativa de todas que 

representam o clado. Os padrões foram separados em três tipos: 1) sequência única; 2) 

com duas sequências e 3) consensos, quando eram obtidos com três ou mais sequências. 

Em Lima (2017) foram obtidos os seguintes padrões moleculares: para o gene 

18S, 87 com apenas uma sequências (81,30%), nove com duas sequências (8,41%) e 11 

consensos (10,28%); Para o gene 28S, 86 sequências com uma sequência (71,07%), 13 

com duas sequências (10,74%) e 22 consensos (18,18%); Para o gene COI, 56 com uma 

sequência (77,77%), seis com duas sequências (8,33%) e dez consensos (13,88%); e para 

a região ITS, 47 padrões com apenas uma sequência (51,64%); 18 com duas sequências 

(19,78%) e 26 consensos (28,57%). Estes padrões, obtidos inicialmente, foram utilizados 

para a continuação das análises deste trabalho. 

4.4. TAMANHO DOS AMPLICONS DOS GENES FILOGENÉTICOS 

Para a determinação do tamanho total dos amplicons dos genes 18S, 28S e COI, e 

da região ITS nos padrões moleculares, foram utilizados primers universais internos dos 

experimentos realizados nos principais artigos presentes na literatura da família 

Aphelenchoididae para cada gene (Tabela 1). Os primers encontrados foram alinhados 

com os padrões moleculares estudados através do Blast2seq. 

http://www.bioinformatics.org/
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Para a determinação das subunidades que formam a região ITS (ITS1, 5.8S e 

ITS2), foram utilizadas anotações no Genbank sobre o tamanho das subunidades, 

contendo início e fim de cada uma. Após a identificação do tamanho das subunidades, 

realizou-se alinhamento simples dos padrões moleculares com as sequências que estavam 

com tamanho de subunidades definido no software MEGA7 (KUMAR et al., 2016), 

preferencialmente com a mesma espécie ou mesmo gênero, para determinar a posição em 

que as subunidades se encontravam no padrão molecular estudado. Para as espécies que 

não possuíam referências de tamanho no banco de dados, foram realizadas estimativas 

dos tamanhos das regiões baseando-se em espécies filogeneticamente próximas. 

Tabela 1 - Primers utilizados para determinar o comprimento dos amplicons dos genes 

18S, 28S, COI e ITS nos padrões moleculares da família Aphelenchoididae. 

Gene Origem Código dos primers Forward (F) e Reverse (R) 

18S 
Holterman et al. 

(2006) 

F- 1096F (5’ – GGTAATTCTGGAGCTAATAC - 3’) 

R- 1912R (5’ – TTTACGGTCAGAACTAGGG - 3’) 

28S Nunn (1992) 
F-D2A (5’ – ACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTG - 3’) 

R-D3B (5’ – TCGGAAGGAACCAGCTACTA - 3’) 

COI 
Kanzaki e Futai 

(2002) 

F-COI-F1 (5’-CCTACTATGATTGGTGGTTTTGGTAATTG-3’) 

R-COI-R2 (5’-GTAGCAGCAGTAAAATAAGCACG-3’) 

ITS Bae et al. (2009) 
F- Hoc-1f (5’ – AACCTGCTGCTGGATCATTA – 3’) 

R -LSUD-03r (5’ – TATGCTTAAGTTCAGCGGGT– 3’) 

4.5. DETERMINAÇÃO DAS VARIAÇÕES INTERGENÉRICA, 

INTERESPECÍFICA E INTRAESPECÍFICA 

Para a determinação das variações entre os padrões moleculares entre gêneros 

(intergenérica), entre espécies do mesmo gênero (interespecífica) e entre as sequências 

que formam os padrões moleculares (intraespecífica), foi utilizado o servidor ABGD 

(Automatic Barcode Gap Discovery), modificando a largura relativa do gap de acordo 

com o grupo taxonômico utilizado e usando a distância simples, determinando a variação 
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entre as sequências estudadas por meio de uma matriz de dissimilaridade. Este servidor 

também foi utilizado para determinar os grupos de formação das espécies, auxiliando a 

identificação de possíveis novas espécies incluindo as sequências não identificadas à 

nível de espécie (sp.), assim como a validação dos dados obtidos. 
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5. RESULTADOS 

5.1. ATUALIZAÇÃO DE DADOS 

A introdução de novas sequências no NCBI ocorre continuamente, sendo que no 

período de três anos houve até a descrição de um novo gênero Basilaphelenchus para a 

família Aphelenchoididae, pelo qual houve uma necessidade de rever os dados e padrões 

moleculares obtidos previamente (LIMA, 2017), para a realização da determinação do 

polimorfismo dos padrões moleculares, assim como houve a constatação de retirada de 

sequências do NCBI. Houve continuidade de detecção de sequências com algum tipo de 

problema para uso direto em estudos de filogênia ou identificação molecular. 

5.1.1. Gene 18S 

Em 2015, haviam 352 sequências para o gene 18S. Após três anos, os dados foram 

atualizados, com a introdução de 23 novas sequências em oito dos 18 gêneros da família 

Aphelenchoididae (Tabela 2), seis para o gênero Aphelenchoides, cinco para 

Basilaphelenchus e Bursaphelenchus, duas para Laimaphelenchus e Pseudaphelenhus, e 

uma para Cryptaphelenchus, Ektaphelenchus e Sheraphelenchus (Tabela3). 

Tabela 2 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para o gene ribossomal 18S. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Anomyctus 1 1 

Aphelenchoides 147 153 

Basilaphelenchus 0 5 

Bursaphelenchus 125 130 

Cryptaphelenchus 2 3 

Devibursaphelenchus 6 6 

Ektaphelenchoides 2 2 

Ektaphelenchus 4 5 

Ficophagus 2 2 

Continua 
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Tabela 2 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para o gene ribossomal 18S. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Laimaphelenchus 7 9 

Martininema - - 

Noctuidonema 1 1 

Peraphelenchus 1 1 

Pseudaphelenchus 7 9 

Robustodorus 1 1 

Ruehmaphelenchus 3 3 

Schistonchus 40 40 

Sheraphelenchus 3 4 

Total 352 375 

Tabela 3 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para o gene 

ribossomal 18S. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Aphelenchoides besseyi 4 

Aphelenchoides fragariae 1 

Aphelenchoides fujianensis 1 

Basilaphelenchus spp. 0 

Bursaphelenchus conicaudatus 1 

Bursaphelenchus hofmanni 1 

Bursaphelenchus luxuriosae 1 

Bursaphelenchus rainulfi 1 

Continua 
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Tabela 3 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para o gene 

ribossomal 18S. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Bursaphelenchus xylophilus 1 

Cryptaphelenchus varicaudatus 1 

Ektaphelenchus oleae 1 

Laimaphelenchus suberensis 2 

Pseudaphelenchus scheffrahni 1 

Pseudaphelenchus sui 1 

Sheraphelenchus entomophagus 1 

5.1.2. Gene 28S 

Os primeiros dados foram obtidos no ano de 2015, com 603 sequências para o 

gene 28S. Após três anos, os dados foram atualizados, com a introdução de 38 novas 

sequências em nove dos 18 gêneros da família Aphelenchoididae (Tabela 4), das quais 

cinco para o gênero Aphelenchoides, 13 para Bursaphelenchus, uma para 

Cryptaphelenchus, uma para Ektaphelenchus, quatro para Ficophagus, três para 

Laimaphelenchus, sete para Martininema, duas para Pseudaphelenhus e duas para 

Sheraphelenchus (Tabela 5). 

Tabela 4 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para o gene ribossomal 28S. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Anomyctus - - 

Aphelenchoides 186 191 

Basilaphelenchus 0 5 

Bursaphelenchus 272 285 

Cryptaphelenchus 3 4 

Continua 
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Tabela 4 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para o gene ribossomal 28S. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Devibursaphelenchus 10 10 

Ektaphelenchoides 12 12 

Ektaphelenchus 5 6 

Ficophagus 1 5 

Laimaphelenchus 10 13 

Martininema 1 8 

Noctuidonema 1 1 

Peraphelenchus 1 1 

Pseudaphelenchus 5 7 

Robustodorus 1 1 

Ruehmaphelenchus 3 3 

Schistonchus 83 83 

Sheraphelenchus 6 8 

Total 603 646 

Tabela 5 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para o gene 

ribossomal 28S. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Aphelenchoides besseyi 1 

Aphelenchoides fragariae 1 

Aphelenchoides parietinus 2 

Aphelenchoides stammeri 1 

Basilaphelenchus spp. 0 

Bursaphelenchus antoniae 12 

Continua 
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Tabela 5 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para o gene 

ribossomal 28S. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Bursaphelenchus tokyoensis 1 

Cryptaphelenchus varicaudatus 1 

Ektaphelenchus oleae 1 

Ficophagus cf. centerae 2 

Ficophagus fleckeri 2 

Laimaphelenchus suberensis 3 

Martininema baculum 7 

Pseudaphelenchus scheffrahni 1 

Pseudaphelenchus sui 1 

Sheraphelenchus entomophagus 2 

5.1.3. Gene COI 

Os primeiros dados foram obtidos no ano de 2015, com 258 sequências para o 

gene COI. Após três anos, os dados foram atualizados, com a introdução de 28 novas 

sequências em oito dos 18 gêneros da família Aphelenchoididae (Tabela 6), das quais 

cinco para o gênero Aphelenchoides, nove para Ficophagus, cinco para Laimaphelenchus, 

três para Martininema, duas para Pseudaphelenhus, uma para Robustodorus, uma para 

Ruehmaphelenchus e duas para Sheraphelenchus (Tabela 7). 

Tabela 6 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para o gene mitocondrial COI. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Anomyctus - - 

Aphelenchoides 60 65 

Basilaphelenchus - - 

Continua 
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Tabela 6 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para o gene mitocondrial COI. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Bursaphelenchus 123 123 

Cryptaphelenchus - - 

Devibursaphelenchus 2 2 

Ektaphelenchoides 1 1 

Ektaphelenchus 2 2 

Ficophagus - 9 

Laimaphelenchus 2 7 

Martininema - 3 

Noctuidonema - - 

Peraphelenchus - - 

Pseudaphelenchus - 2 

Robustodorus - 1 

Ruehmaphelenchus 1 2 

Schistonchus 66 66 

Sheraphelenchus 1 3 

Total 258 286 

Tabela 7 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para o gene 

mitocondrial COI. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Aphelenchoides besseyi 5 

Ficophagus cf. centerae 3 

Ficophagus fleckeri 6 

Laimaphelenchus suberensis 5 

Continua 
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Tabela 7 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para o gene 

mitocondrial COI. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Martininema baculum 3 

Pseudaphelenchus scheffrahni 1 

Pseudaphelenchus sui 1 

Robustodorus arachidis 1 

Ruehmaphelenchus juliae 1 

Sheraphelenchus entomophagus 2 

Total 28 

 

5.1.4. Região ITS 

Os primeiros dados foram obtidos no ano de 2015, com 517 sequências para a 

região ITS. Após três anos, os dados foram atualizados, com a introdução de 49 novas 

sequências em quatro dos 18 gêneros da família Aphelenchoididae (Tabela 8), das quais 

16 para o gênero Aphelenchoides, uma para Basilaphelenchus, 31 para Bursaphelenchus, 

uma para Robustodorus e uma para Ruehmaphelenchus (Tabela 9). 

Tabela 8 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para a região ribossomal ITS. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Anomyctus - - 

Aphelenchoides 40 56 

Basilaphelenchus - 1 

Bursaphelenchus 453 484 

 

Continua 
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Tabela 8 - Relação do número de sequências obtidas do NCBI para cada gênero da 

família Aphelenchoididae no ano de 2015 (LIMA, 2017), e, posteriormente, no ano de 

2018 para a região ribossomal ITS. 

Gênero 
Sequências 

(2015) 

Sequências 

(2018) 

Cryptaphelenchus - - 

Devibursaphelenchus 7 7 

Ektaphelenchoides 3 3 

Ektaphelenchus 3 3 

Ficophagus - - 

Laimaphelenchus 1 1 

Martininema - - 

Noctuidonema - - 

Peraphelenchus - - 

Pseudaphelenchus - - 

Robustodorus 3 4 

Ruehmaphelenchus 4 5 

Schistonchus - - 

Sheraphelenchus 3 3 

Total 517 566 

 

Tabela 9 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para a 

região ribossomal ITS. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Aphelenchoides bicaudatus 3 

Aphelenchoides besseyi 13 

Basilaphelenchus spp. 0 

Continua 
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Tabela 9 - Número de sequências adicionadas no banco de dados GenBank entre os anos 

de 2015 e 2018 para as espécies correspondentes da família Aphelenchoididae para a 

região ribossomal ITS. 

Espécie 
Número de 

sequências 

Bursaphelenchus eucarpus 1 

Bursaphelenchus ratzeburgii 3 

Bursaphelenchus sinensis 1 

Bursaphelenchus tokyoensis 2 

Bursaphelenchus xylophilus 24 

Robustodorus arachidis 1 

Ruehmaphelenchus juliae 1 

Total 49 

 

5.2. IDENTIFICAÇÃO DE ERROS EM SEQUÊNCIAS BIOLÓGICAS 

Erros de anotação nas sequências depositadas em gêneros diferentes foram 

encontrados para a família Aphelenchoididae, pelo qual vem sendo alvo de críticas o uso 

do GenBank na identificação molecular pelo uso direto do Blast, estes erros de anotação 

podendo ser por falhas na identificação, ou por sinonímias ou por falta de atualização das 

mudanças nas posições taxonômicas. As cinco sequências detectadas eram sinonímias, 

por isso estavam sendo nomeadas com o nome de outras espécies de outros gêneros da 

mesma família (0,20%): Aphelenchoides heidelbergi estava como Laimaphelenchus 

heidelbergi, Devibursaphelenchus hunanensis como B. hunanensis, 

Devibursaphelenchus lini como B. lini, Ficophagus centerae como Schistonchus 

centarae e Martininema baculum como Schistonchus baculum. Entretanto, no banco de 

dados, deveria ser adotada a anotação única para não ocorrer duas formas diferentes de 

anotação para a classificação, ao ser usado o Blast por pessoas não familiarizadas na 

identificação molecular ou provocar com discussões dicotômicas na interpretação de 

árvores filogenéticas. 

Um outro erro de anotação detectado foi que algumas sequências anotadas, dentro 

de uma espécie conhecida, possuíam a nomenclatura “sp.” de não identificada ao nível de 
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espécie. Isso ocorreu quatro vezes (0,16%); uma sequência de Aphelenchoides 

paradalianensis (HQ454505), uma de B. chengi (EU384702) e uma de B. gillanii 

(KC347020) da região ITS, e com uma de Bursaphelenchus koreanus do gene 28S 

(JX154584). No caso de B. gillanii este problema é mais relevante, porque é a sequência 

única depositada na espécie. 

Erros no sequenciamento foram detectadas em quatro sequências (0,16%), 

denominadas como sequências ruins, três para o gene 18S (0,12%), uma da espécie 

Bursaphelenchus arthuri (AM397010;), uma de Bursaphelenchus singaporensis 

(AM397018) e uma de Pseudaphelenchus yukiae (AB470971); e uma para o 28S (0,04%) 

da espécie Aphelenchoides subtenuis (KX356781).  

Três sequências curtas também foram detectadas sendo uma pertencente à espécie 

Ektaphelenchoides fuchsi do gene 28S (0,04%) (JQ446375) e duas a Ficophagus cf. 

centerae (0,08%) (LC208757 e LC208758). 

Sequências invertidas forem encontradas no gene 28S (0,08%), uma para a espécie 

Aphelenchoides subtenuis (KX356782) e uma de Bursaphelenchus sycophilus 

(AB901290). 

Uma sequência quimera (com partes de outros organismos) foi encontrada em 

Bursaphelenchus abruptus (AB067756) para a região ITS (0,04%). Além da região com 

nucleotídeos pertencentes ao nematoide Bursaphelenchus abruptus, também foram 

identificadas regiões de espécies fungo (Nannizzia gypsea), bactérias (Leucobacter 

triazinivorans, Aerococcus viridans e Ruegeria pomeroyi) e ainda contava com partes de 

peixe (Cottoperca gobio) e roedor (Fukomys damarensis). 

Outro problema bastante recorrente entre as sequências biológicas, é a obtenção 

de sequências não identificadas a nível de espécie, as “sp.”, quando elas pertencem 

molecularmente a uma espécie. Das 2463 sequências obtidas dos genes 18S, 28S e COI, 

e da região ITS para a família Aphelenchoididae, 635 não estavam anotadas ao nível de 

espécie (25,78%). No entanto, com o auxílio do servidor ABGD, determinou-se a possível 

espécie correta de algumas destas sequências, por meio da formação de grupos. 
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Para o gene 18S, foram identificadas 18 sequências à nível de espécie, oito para o 

gênero Aphelenchoides, sendo três para a espécie A. besseyi, duas para A. fujianensis, 

duas para A. fragariae e uma para A. subtenuis; e dez para o gênero Bursaphelenchus, 

três para B. hofmanni, uma para B. rainulfi, uma para B. sexdentati e cinco para B. chengi 

(Tabela 10). 

Tabela 10 - Identificação de espécies de sequências não identificadas a nível de espécie 

(sp.) pertencentes ao gene ribossomal 18S da família Aphelenchoididae. 

Código Anotação Nova anotação 

KX856351.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides besseyi 

GU337994.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides besseyi 

GU337995.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides besseyi 

FJ040409.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides fragariae 

FJ040410.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides fragariae 

KX356737.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides fujianensis 

KX356738.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides fujianensis 

KP264116.1 Aphelenchoides sp. Aphelenchoides subtenuis 

AB849465.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus chengi 

AB849466.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus chengi 

AB849467.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus chengi 

AB849468.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus chengi 

AB849469.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus chengi 

AY284649.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hofmanni 

AF037369.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hofmanni 

AY284650.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hofmanni 

AB630980.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus rainulfi 

KF164829.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus sexdentati 

Para o gene 28S, foram identificadas 11 sequências à nível de espécie, dez para o 

gênero Bursaphelenchus, sendo cinco para B. hylobianum, três para B. hofmanni e duas 

para B. sexdentati. Além disso, foi identificada uma espécie pertencente ao gênero 

Cryptaphelenchus, denominada de Cryptaphelenchus varicaudatus (Tabela 11). 
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Tabela 11 - Identificação de espécies de sequências não identificadas a nível de espécie 

(sp.) pertencentes ao gene ribossomal 28S da família Aphelenchoididae. 

Código Anotação Nova anotação 

KX356797.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hofmanni 

KX356798.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hofmanni 

KX356801.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hofmanni 

AB849475.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hylobianum 

AB849476.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hylobianum 

AB849477.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hylobianum 

AB849478.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hylobianum 

AB849479.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus hylobianum 

KF164832.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus sexdentati 

KF164833.1 Bursaphelenchus sp. Bursaphelenchus sexdentati 

AB597985.1 Cryptaphelenchus sp. Cryptaphelenchus varicaudatus 

Para o gene COI, foi identificada apenas uma sequência a nível de espécie para o 

gênero Aphelenchoides. A identificação ocorreu para a espécie A. fujianensis (código: 

GU367868.1). Para a região ITS, no entanto, não foi possível identificar nenhuma das 

sequências “sp.” à nível de espécie. 

5.3. ATUALIZAÇÃO DOS PADRÕES MOLECULARES 

Após a atualização de dados e utilizando os padrões moleculares obtidos 

anteriormente (LIMA, 2017), foram obtidos, através de árvores filogenéticas: para o gene 

18S, 91 padrões com apenas uma sequência (81,25%), 10 com duas sequências (8,93%) 

e 11 consensos (9,82%)(Anexo 1); Para o gene 28S, 90 padrões com uma sequência 

(70,45%), 13 com duas sequências (9,85%) e 26 consensos (19,70%)(Anexo 2); Para o 

gene COI, 60 padrões com uma sequência (74.07%), sete com duas sequências (8,64%) 

e 14 consensos (17,28%) (Anexo 3); e para a região ITS, 50 padrões com apenas uma 

sequência (52,08%); 19 com duas sequências (19,79%) e 27 consensos (28,12%) (Anexo 

4). 
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5.4. DETERMINAÇÃO DO TAMANHO DOS AMPLICONS PARA OS PADRÕES 

MOLECULARES 

A divergência entre os tamanhos dos amplicons ocorreu para todos os gêneros da 

família Aphelenechoididae para os genes 18S, 28S e para a região ITS. No entanto, para 

o gene mitocondrial COI, não ocorreu para os seguintes gêneros: Ektaphelenchoides, 

Ektaphelenchus, Ficophagus, Pseudaphelenchus, Robustodorus, Ruehmaphelenchus e 

Sheraphelenchus, que permaneceram com tamanho de amplicon igual a 657 pb. 

Demonstrando, dessa forma, que esse gene possui uma maior estabilidade entre seus 

gêneros quando comparado aos demais genes estudados, o qual deve ocorrer porque o 

gene COI encontra-se no genoma mitocondrial, onde não há sistema de reparo, levando 

a alterações de ponto, mas não ocorre recombinação, como nos genes nucleares. 

A diferenciação total por gêneros, com maior robustez, ocorreu para o gênero 

Laimaphelenchus do gene ribossomal COI, com comprimento médio dos amplicons de 

561 pb, variando de 549 pb a 572 pb.  

Quando determinados os tamanhos das subunidades da região ITS, pode-se 

constatar a a formação de mais grupos de sequências, principalmente para as subunidades 

ITS1 e ITS2. Demonstrando que essas regiões podem ser utilizadas para uma 

identificação mais específica quando comparada ao tamanho total da região. A 

subunidade 5.8S não variou muito nas espécies estudadas. 

5.2.1. Gene 18S 

O tamanho dos amplicons do gene 18S nos padrões moleculares obtidos 

determinou uma diferenciação entre os gêneros utilizados da família Aphelenchoididae. 

A média do tamanho para o gênero Aphelenchoides foi de 807 pb, com uma variação de 

715 pb a 840 pb; 825 pb para o gênero Bursaphelenchus, com variação de 791 pb a 840 

pb; 834 pb para o gênero Devibursaphelenchus, com variação de 831 pb a 838 pb; 831 

para Ektaphelenchoides, com variação de 828 pb a 833 pb; 832 pb para o gênero 

Ektaphelenchus, com variação de 829 pb a 834 pb; 793 para o gênero Laimaphelenchus, 

com variação de 667 pb a 828 pb; 811 pb para Peraphelenchus, variando de 778 pb a 832 

pb; 943 pb para Pseudaphelenchus, variando de 941 pb a 944 pb; 825 pb para o gênero 

Ruehmaphelenchus, com variação de 824 pb a 826 pb; 799 pb para o gênero Schistonchus, 
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com variação de 775 pb a 848 pb; e 820 pb para o gênero Sheraphelenchus, com variação 

de 817 pb a 822 pb (Tabela 12). 

Alguns gêneros estudados apresentaram apenas um padrão molecular com dados 

confiáveis para a realização do trabalho, impossibilitando a realização de médias e a 

observação da variação de tamanho entre os padrões. Isso ocorreu para os seguintes 

gêneros: Anomyctus, que apresentou um padrão molecular com 834 pb; 

Cryptaphelenchus, com 821 pb; Ficophagus, com 775 pb; e Robustodorus, com 821 pb 

(Tabela 12). 

A diferenciação por tamanho a nível de espécie ocorreu para as seguintes espécies: 

do gênero Aphelenchoides (A. blastophthorus consenso 1, A. cf. parietinus, A. fragariae 

consenso, L. heidelbergi, A. macronucleatus, A. stammeri, A. subtenuis consenso e A. 

xui), Bursaphelenchus (B. mucronatus consenso), Devibursaphelenchus (D. lini e 

D.eproctatus), Ektaphelenchoides (E. spondylis), Laimaphelenchus (L. belgradiensis e L. 

suberensis), Peraphelenchus (P. orientalis), Pseudaphelenchus (P. sui), Schistonchus (S. 

aureus, S. benjamina 1, S. benjamina 2, S. benjamina 5 e S. caprifici consenso) e 

Sheraphelenchus  (S. entomophagus) (Anexo 5). 

Tabela 12 - Tamanho médio ou único, mínimo e máximo dos amplicons dos padrões 

moleculares dos gêneros pertencentes ao gene ribossomal 18S da família 

Aphelenchoididae. 

Continua 

 

 

Gênero 
Tamanho 

médio/único (pb) 

Tamanho 

mínimo (pb) 

Tamanho 

máximo (pb) 

Anomyctus 834 - - 

Aphelenchoides 807 715 840 

Bursaphelenchus 825 791 840 

Devibursaphelenchus 834 831 838 

Cryptaphelenchus 821 - - 
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Tabela 12 - Tamanho médio ou único, mínimo e máximo dos amplicons dos padrões 

moleculares dos gêneros pertencentes ao gene ribossomal 18S da família 

Aphelenchoididae. 

 

Para o gênero Aphelenchoides, a máxima diferença entre os seis padrões mais 

consistentes do gênero (consensos) ocorreu entre A. funjianensis e A. bicaudatus, com 

287 nucleotídeos, enquanto que a menor diferença foi entre A. blastophthorus e A. 

fragariae com 63 nucleotídeos (Anexo 5). Para o gênero Bursaphelenchus, a máxima 

diferença entre os padrões mais consistentes ocorreu entre B. rainulfi e B. xylohpilus, 

ambos com 108 nucleotídeos, e a diferença mínima foi entre B. mucronatus e B. 

xylophilus, com 2 nucleotídeos (Anexo 5). Para o gênero Schistonchus, não foi possível 

comparar por falta de padrões, além disso, as sequências que formam o consenso não 

apresentaram diferença quando comparadas ao consenso.  

5.2.2. Gene 28S 

A média de tamanho dos amplicons para o gênero Aphelenchoides foi de 731 pb, 

com variação de 649 pb a 755 pb; 732 pb para o Bursaphelenchus, variando de 616 pb a 

779 pb; 755 pb para Devibursaphelenchus, alternando de 741 pb a 800 pb; 720 para 

Ektaphelenchoides, variando de 631 pb a 794 pb; 758 para Ektaphelenchus, variando de 

Gênero 
Tamanho 

médio/único (pb) 

Tamanho 

mínimo (pb) 

Tamanho 

máximo (pb) 

Ektaphelenchoides 833 - - 

Ektaphelenchus 832 829 834 

Ficophagus 775 - - 

Laimaphelenchus 793 667 828 

Peraphelenchus 811 778 832 

Pseudaphelenchus 800 778 822 

Robustodorus 821 - - 

Ruehmaphelenchus 825 824 826 

Schistonchus 799 775 848 

Sheraphelenchus 820 817 822 
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752 pb a 828 pb; Laimaphelenchus, variando de 704 pb a 765 pb; Pseudaphelenchus, 

variando de 663 pb a 822 pb; e 731 para Schistonchus, com variação de 733 pb a 813 pb 

(Tabela 13). 

No entanto, alguns gêneros apresentaram apenas um padrão molecular com dados 

confiáveis para a realização do trabalho, impossibilitando a realização de médias e a 

observação da variação de tamanho entre os padrões. Isso ocorreu para Sheraphelenchus, 

com um padrão de 736 pb; Ficophagus flickeri, com 747 pb; e Matininema baculum, com 

728 pb (Tabela 13). 

A diferenciação por tamanho a nível de espécie ocorreu para as seguintes espécies: 

do gênero Aphelenchoides (A. fragariae consenso, A. fujianensis, L. heidelbergi, A. 

iranicus, e A. xylocopae), Bursaphelenchus (B. anatolius, B. arthuri, B. fraudulentus 

consenso, B. kevini, B. mazandaranense, B. obeche, B. paraburgeri, B. parathailandae e 

B. tokyonensis), Devibursaphelenchus (D. lini, D. kheirii e D. wangi), Ektaphelenchoides 

(E. caspiensis, E. fuchsi, E. hunti, E. kelardashtensis, E. pini, E. poinari e E. ruehmi), 

Ektaphelenchus (E. obtusus e E. taiwanensis), Laimaphelenchus (L. australis, L. 

belgradiensis e L. suberensis), Martininema (M. baculum), Pseudaphelenchus (P. sui e 

P. yukiae), Ruehmaphelenchus (R. asiaticus e R. digitulus), Schistonchus (S. caprifici 

consenso, S. guangzhouensis e S. hirtus) e Sheraphelenchus entomophagus (Anexo 6). 

Tabela 13 - Tamanho médio ou único, mínimo e máximo dos amplicons dos padrões 

moleculares dos gêneros pertencentes ao gene ribossomal 28S da família 

Aphelenchoididae. 

Gênero 
Tamanho 

médio/único (pb) 

Tamanho 

mínimo (pb) 

Tamanho 

máximo (pb) 

Aphelenchoides 731 661 874 

Bursaphelenchus 732 616 780 

Devibursaphelenchus 755 741 800 

Ektaphelenchoides 720 631 794 

Ektaphelenchus 758 752 764 

Continua 
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Tabela 13 - Tamanho médio ou único, mínimo e máximo dos amplicons dos padrões 

moleculares dos gêneros pertencentes ao gene ribossomal 28S da família 

Aphelenchoididae. 

Gênero 
Tamanho 

médio/único (pb) 

Tamanho 

mínimo (pb) 

Tamanho 

máximo (pb) 

Ficophagus 747 - - 

Laimaphelenchus 731 713 743 

Martininema 728 - - 

Pseudaphelenchus 800 778 822 

Ruehmaphelenchus 707 705 708 

Schistonchus 731 733 813 

Sheraphelenchus 760 - - 

Para o gênero Aphelenchoides, a máxima diferença entre os sete padrões mais 

consistentes do gênero (consensos) ocorreu entre A. heidelbergi e A. ritzemabosi 

consenso 2, com 177 nucleotídeos, e a menor diferença foi entre A. fragariae e A. 

ritzemabosi consenso 1, com 10 nucleotídeos (Anexo 6). Para o gênero Bursaphelenchus, 

a máxima diferença entre os 14 consensos ocorreu entre B. fraudulentus e B. thailandae, 

com 188 nucleotídeos, e a menor diferença foi entre B. mucronatus consenso 2 e B. 

xylophilus, com 10 nucleotídeos (Anexo 6). Para os gêneros Martininema, Schistonchus 

e Sheraphelenchus, não foi possível comparar por falta de padrões. 

5.2.3. Gene COI 

A média de tamanho do amplicon para o gênero Aphelenchoides foi de 645 pb, 

com variação de 603 pb a 673 pb; 630 pb para Bursaphelenchus, variando de 591 pb a 

658 pb; 657 pb para Ficophagus, variando de 657 pb a 657 pb; 561 para Laimaphelenchus, 

variando de 549 pb a 572 pb; 657 pb para Pseudaphelenchus, com todos os padrões com 

657 pb; 657 pb para Ruehmaphelenchus, com todos os padrões com 657 pb; e 624 pb para 

Schistonchus, alternando de 591 pb a 657 pb (Tabela 14). 
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Alguns gêneros estudados apresentaram apenas um padrão molecular com dados 

confiáveis para a realização do trabalho, impossibilitando a realização de médias e a 

observação da variação de tamanho entre os padrões. Isso ocorreu para os seguintes 

gêneros: Devibursaphelenchus, que apresentou um padrão molecular com 641 pb, 

Martininema, com 728 pb, Ektaphelenchoides, Ektaphelenchus, Robustodorus e 

Sheraphelenchus com 657 pb (Tabela 14). 

A diferenciação por tamanho a nível de espécie ocorreu para as seguintes espécies: 

para o gênero Aphelenchoides (A. besseyi, A. besseyi 1, A. besseyi 2, A. fujianensis 

consenso 1 e A. fujianensis consenso 2), Bursaphelenchus (B. parathailandae), 

Devibursaphelenchus (D. eproctatus) e Laimaphelenchus (L. belgradiensis e L. preissii) 

(Anexo 7). 

Tabela 14 - Tamanho médio ou único, mínimo e máximo dos amplicons dos padrões 

moleculares dos gêneros pertencentes ao gene mitocondrial COI da família 

Aphelenchoididae. 

Gênero 
Tamanho 

médio/único (pb) 

Tamanho 

mínimo (pb) 

Tamanho 

máximo (pb) 

Aphelenchoides 645 603 673 

Bursaphelenchus 630 591 658 

Devibursaphelenchus 641 - - 

Ektaphelenchoides 657 - - 

Ektaphelenchus 657 - - 

Ficophagus 657 657 657 

Laimaphelenchus 561 549 572 

Martininema 728 - - 

Pseudaphelenchus 657 657 657 

Robustodorus 657 - - 

Ruehmaphelenchus 657 657 657 

Schistonchus 624 591 657 

Sheraphelenchus 657 - - 
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Para o gênero Aphelenchoides, a máxima diferença entre os cinco padrões mais 

consistentes do gênero (consensos) ocorreu entre A. besseyi consenso 1 e A. subtenuis, 

com 130 nucleotídeos, e a menor diferença foi entre A. fujianensis consenso 1 e A. 

fujianensis consenso 2, com 82 nucleotídeos (Anexo 7). Para o gênero Bursaphelenchus, 

a máxima diferença entre os seis padrões consensos ocorreu entre B. debrae e B. seani, 

com 93 nucleotídeos, e a menor diferença foi entre B. mucronatus consenso 1 e B. 

mucronatus consenso 2, com 35 nucleotídeos (Anexo 7). Para o gênero Schistonchus, não 

foi possível comparar por falta de padrões. 

5.2.3. Região ITS 

Para a região ITS, foi possível determinar a diferenciação em função do tamanho 

das subunidades ITS1, 5.8S e ITS2 entre os gêneros estudados, interferindo diretamente 

no comprimento total da região ITS. Dessa forma, a média de tamanho total para o gênero 

Aphelenchoides foi de 655 pb, com variação de 589 pb a 747 pb; 833 pb para 

Bursaphelenchus, variando de 667 pb a 1110 pb; 899 para Devibursaphelenchus, 

variando de 776 pb a 1154 pb; 899 para Ektaphelenchoides, variando de 762 pb a 974 pb; 

660 para Ruehmaphelenchus, variando de 524 pb a 683 pb; e 911 para Sheraphelenchus, 

variando de 907 pb a 915 pb (Tabela 15). 

Alguns gêneros estudados apresentaram apenas um padrão molecular com dados 

confiáveis para a realização do trabalho, impossibilitando a realização de médias e a 

observação da variação de tamanho entre os padrões. Isso ocorreu para os seguintes 

gêneros: Ektaphelenchus, que apresentou um padrão molecular com 830 pb; 

Laimaphelenchus, com 629 pb; e Robustodorus, com 840 pb (Tabela 15). 

Houve diferenciação, por tamanho, em todas os padrões moleculares da família 

Aphelenchoididae para essa região, levando em consideração todas as subunidades 

constituintes (ITS1, 5.8S e ITS2) e o comprimento total (Anexo 8). 
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Tabela 15 - Tamanho médio ou único das subunidades ITS1, 5.8S e ITS2, e Tamanho 

médio ou único, mínimo e máximo do comprimento total dos padrões moleculares dos 

gêneros pertencentes à região ribossomal ITS da família Aphelenchoididae. 

 

Para Aphelenchoides, a máxima diferença entre os três padrões mais consistentes 

do gênero (consensos) ocorreu entre A. besseyi e A. ritzemabosi, com 78 nucleotídeos, e 

a menor diferença foi entre A. fragariae e A. ritzemabosi, com 29 nucleotídeos (Anexo 

8). Para Bursaphelenchus, a máxima diferença ocorreu entre os consensos do gênero 

ocorreu entre B. doui e B. mucronatus consenso 1, com 227 nucleotídeos, e a menor 

diferença foi entre B. corneolus e B. fraudulentus, e B. mucronatus consenso 2 e B. 

sexdentati consenso 2, ambos com 17 nucleotídeos (Anexo 8). Para o gênero 

Robustodorus, não foi possível comparar por falta de padrões. 

A diferenciação do tamanho total dos amplicons da região ITS ocorreu mediante 

a utilização de primers, como os demais genes estudados. A média de tamanho para o 

gênero Aphelenchoides foi de 795 pb, com variação de 706 pb a 880 pb; 896 pb para 

Bursaphelenchus, variando de 615 pb a 1174 pb; 883 para Devibursaphelenchus, 

variando de 840 pb a 944 pb; 939 pb para Ektaphelenchoides, variando de 863 pb a 1015 

Gênero 
ITS 1 

(pb) 

5.8S 

(pb) 

ITS 2 

(pb) 

Total 

(pb) 

Tamanho 

mínimo 

(pb) 

Tamanho 

máximo 

(pb) 

Aphelenchoides 272 160 219 651 589 747 

Bursaphelenchus 318 160 359 837 667 1110 

Devibursaphelenchus 281 160 449 890 776 1154 

Ektaphelenchoides 298 160 326 899 762 974 

Ektaphelenchus 264 160 406 830 - - 

Laimaphelenchus 257 159 213 629 - - 

Robustodorus 299 161 161 840 - - 

Ruehmaphelenchus 203 160 248 611 524 683 

Sheraphelenchus 364 159 389 911 907 915 
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pb; 701 pb para Ruehmaphelenchus, variando de 663 pb a 749 pb; e 988 pb para 

Sheraphelenchus, alternando de 982 pb a 994 pb (Tabela 16). 

Alguns gêneros estudados apresentaram apenas um padrão molecular com dados 

confiáveis para a realização do trabalho, impossibilitando a realização de médias e a 

observação da variação de tamanho entre os padrões. Isso ocorreu para os seguintes 

gêneros: Ektaphelenchus, que apresentou um padrão molecular com 894 pb, 

Laimaphelenchus, com 969 pb e Robustodorus com 778 pb (Tabela 16). 

A diferenciação por tamanho a nível de espécie ocorreu para as seguintes espécies: 

para todas as espécies dos gêneros Aphelenchoides, Devibursaphelenchus, 

Ektaphelenchoides, Ruehmaphelenchus e Sheraphelenchus. 

Em Busaphelenchus ocorreu diferenciação para a maioria das espécies, menos 

para B. eggersi, B. mucronatus consenso 1, B. mucronatus consenso 2, B. tusciae, B. 

paraluxuriosae, B. seani, B. parvispicularis, B. populi, B. borealis 1, B. borealis 2, B. 

doui, B. sexdentati 1, B. sexdentati 2, B. vallesianus 1, B. vallesianus 2, B. cocophilus, B. 

hylobianum e B. platzeri; (Anexo 9). 

Tabela 16 - Tamanho médio ou único, variação mínima e variação máxima dos 

amplicons dos padrões moleculares dos gêneros pertencentes à região ribossomal ITS da 

família Aphelenchoididae. 

Gênero 
Tamanho 

médio/único (pb) 

Tamanho 

mínimo (pb) 

Tamanho 

máximo(pb) 

Aphelenchoides 795 706 880 

Bursaphelenhus 896 615 1174 

Devibursaphelenchus 883 840 944 

Ektaphelenchoides 939 863 1015 

Ektaphelenchus 894 - - 

Laimaphelenchus 969 - - 

Robustodorus 778 - - 

Ruehmaphelenchus 701 663 749 

Sheraphelenchus 988 982 994 
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5.4. FORMAÇÃO DE PADRÕES MOLECULARES ATRAVÉS DO ABGD E 

IDENTIFICAÇÃO DAS VARIAÇÕES INTRAESPECÍFICA, 

INTERESPECÍFICA E INTERGENÉRICA. 

Para a confirmação dos padrões moleculares obtidos, as sequências foram 

analisadas através do ABGD para a observação da formação de grupos. Infelizmente, 

após a análise, pode-se constatar o agrupamento das sequências não ocorre de maneira 

correta quando são utilizados grupos mais distantes taxonomicamente, ou seja, da mesma 

família, mas de gêneros diferentes. Assim, as análises utilizando o ABGD foram 

conduzidas usando sequências pertencentes a espécies do mesmo gênero. 

Quando as sequências foram analisadas em grupos de táxons próximos houve a 

concordância com a utilização de arvores filogenéticas. Assim, foram obtidos, para o gene 

18S, 91 padrões com apenas uma sequência (81,25%), 10 com duas sequências (8,93%) 

e 11 consensos (9,82%); Para o gene 28S, foram obtidos 93 padrões com um sequência 

(70,45%), 13 com duas sequências (9,85%) e 26 consensos (19,70%); Para o gene COI, 

foram obtidos 60 padrões com uma sequência (74.07%), sete com duas sequências 

(8,64%) e 14 consensos (17,28%); e Para a região ITS, foram obtidos 51 padrões com 

apenas uma sequência (52,58%); 19 com duas sequências (19,59%) e 27 consensos 

(27,84%). 

As variações intraespecífica, interespecífica e intergenérica apresentaram 

variações médias esperadas, com algumas exceções, a nível de espécie, gênero e família 

para os genes 18S, 28S e COI. Entretanto, para a região ITS, as variações ficaram muito 

acima do esperado, tanto para a separação a nível de espécie quanto de gênero. 

Demonstrando, assim, a grande variação presente nesta região quando comparada aos 

demais genes filogenéticos.  

5.3.1. Gene 18S 

Para a variação intraespecífica, ou seja, comparando sequências da mesma 

espécie, foi possível determinar a variação de 14 espécies pertencentes a cinco gêneros 

diferentes. Para as espécies pertences ao gênero Aphelenchoides, a variação mínima foi 

de 0,06% e a máxima foi de 5,66%; Para as espécies de Bursaphelenchus, a variação 

mínima foi de 0,08% e máxima foi de 0,75%; Para as espécies de Shistonchus, a variação 
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mínima foi de 0,06% e a máxima foi de 8,19%. A espécie Laimaphelenchus penardi 

apresentou variação de 2,45% a 3,19% e Sheraphelenchus entomophagus, variação de 

1,50% a 2,11% (Tabela 17). 

Tabela 17 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae do gene ribossomal 18S. 

Espécie 
Varição Intraespécifica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides besseyi 0,13% 0,06% 0,20% 

Aphelenchoides bicaudatus 2,00% 0,11% 4,97% 

Aphelenchoides blastophthorus 3,54% 0,79% 5,66% 

Aphelenchoides fragariae 1,38% 0,06% 3,13% 

Aphelenchoides fujianensis 0,55% 0,06% 2,12% 

Bursaphelenchus corneolus 0,29% 0,23% 0,35% 

Bursaphelenchus hofmanni 0,40% 0,06% 0,75% 

Bursaphelenchus mucronatus 0,08% 0,06% 0,12% 

Bursaphelenchus rainulfi 0,19% 0,06% 0,26% 

Bursaphelenchus xylophilus 0,15% 0,06% 0,37% 

Laimaphelenchus penardi 2,45% 1,06% 3,19% 

Schistonchus caprifici 0,06% 0,06% 0,06% 

Schistonchus benjamina 5,88% 3,72% 8,19% 

Sheraphelenchus entomophagus 1,50% 0,81% 2,11% 

Geral 1,33% 0,51% 2,25% 

Para a variação interespecífica, ou seja, comparando sequências das espécies 

pertencentes ao mesmo gênero, foi possível determinar a variação de seis gêneros. A 

menor variação obtida foi de 1,07% para o gênero Bursaphelenchus e máxima de 19,33% 

para o gênero Aphelenchoides (Tabela 18). Para a variação intergenérica, isto é, variação 

entre os gêneros da família Aphelenchoididae, pode-se obter uma variação mínima de 

10,09%, média de 14,35% e máxima de 23,39%. 
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Tabela 18 - Variação de dissimilaridade interespecífica média, mínima e máxima dos 

gêneros da família Aphelenchoididae do gene ribossomal 18S. 

Gênero 
Variaçao Interespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides 12,06% 3,89% 19,33% 

Bursaphelenchus 4,45% 1,07% 10,62% 

Devibursaphelenchus 13,35% 12,56% 14,20% 

Ektaphelenchus 12,39% 9,73% 14,71% 

Laimaphelenchus 6,08% 4,69% 7,28% 

Schistonchus 13,81% 5,54% 18,09% 

Geral 10,36% 6,25% 14,04 

5.3.2. Gene 28S 

Para a variação intraespecífica, foi possível determinar a variação de 21 especies 

pertencentes a 5 gêneros diferentes. Para as espécies pertences ao gênero Aphelenchoides, 

a variação mínima foi de 0,13% e a máxima foi de 2,53%; Para as espécies de 

Bursaphelenchus, a variação mínima foi de 0,13% e máxima foi de 2,34%; A espécie 

Martininema baculum apresentou variação de 0,41% a 0,97%, Schistonchus caprifici 

apresentou variação 0,13% a 1,41% e Sheraphelenchus entomophagus, variação de 

0,13% a 0,32% (Tabela 19). 

Tabela 19 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae do gene ribossomal 28S. 

Espécie 
Variação intraespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides besseyi 0,46% 0,13% 2,39% 

Aphelenchoides fragariae 1,17% 0,18% 1,99% 

Aphelenchoides fujianensis 0,92% 0,16% 2,53% 

Aphelenchoides ritzemabosi 0,67% 0,13% 1,07% 

Bursaphelenchus antoniae 0,30% 0,13% 0,94% 

Continua 
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Tabela 19 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae do gene ribossomal 28S. 

Espécie 
Variação intraespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Bursaphelenchus cocophilus 0,91% 0,15% 1,77% 

Bursaphelenchus corneolus 0,41% 0,25% 0,57% 

Bursaphelenchus doui 0,68% 0,25% 1,17% 

Bursaphelenchus fraudulentus 0,14% 0,14% 0,14% 

Bursaphelenchus hylobianum 1,22% 0,14% 1,85% 

Bursaphelenchus luxuriosae 0,13% 0,13% 0,13% 

Bursaphelenchus mucronatus 1,00% 0,13% 2,08% 

Bursaphelenchus rainulfi 0,42% 0,25% 0,65% 

Bursaphelenchus seani 0,61% 0,14% 0,84% 

Bursaphelenchus thailandae 1,82% 0,92% 2,34% 

Bursaphelenchus willibaldi 1,37% 0,86% 1,89% 

Bursaphelenchus xylophilus 0,62% 0,13% 1,73% 

Bursaphelenchus sexdentati 0,21% 0,14% 0,28% 

Martininema baculum 0,62% 0,41% 0,97% 

Schistonchus caprifici 0,60% 0,13% 1,41% 

Sheraphelenchus entomophagus 0,25% 0,13% 0,32% 

Geral 0,69% 0,24% 1,29% 

Para a variação interespecífica, foi possível determinar a variação de seis gêneros. 

A menor variação obtida foi de 2,07% para o gênero Brusaphelenchus e máxima de 

38,09% para o gênero Aphelenchoides (Tabela 20). Para a variação intergenérica, isto é, 

variação entre os gêneros da família Aphelenchoididae, pode-se obter uma variação 

mínima de 18,46%, média de 31,09% e máxima de 63,55%. 
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Tabela 20 - Variação de dissimilaridade interespecífica média, mínima e máxima dos 

gêneros da família Aphelenchoididae do gene ribossomal 28S. 

Gênero 
Variação Interespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides 24,93% 3,19% 38,09% 

Bursaphelenchus 18,50% 2,07% 29,30% 

Devibursaphelenchus 22,36% 14,45% 26,28% 

Ektaphelenchoides 22,06% 6,06% 30,42% 

Ektaphelenchus 23,69% 20,91% 25,10% 

Ficophagus 13,78% 12,07% 15,65% 

Laimaphelenchus 19,60% 2,58% 26,12% 

Ruehmaphelenchus 24,28% 19,33% 27,62% 

Schistonchus 28,38% 11,45% 36,46% 

Geral 21,95% 10,23% 28,34% 

5.3.3. Gene COI 

Para a variação intraespecífica, foi possível determinar a variação de 13 espécies 

pertencentes a 5 gêneros diferentes. Para as espécies pertences ao gênero Aphelenchoides, 

a variação mínima foi de 0,16% e a máxima foi de 1,97%; Para as espécies de 

Bursaphelenchus, a variação mínima foi de 0,14% e máxima foi de 10,99%; Para as 

espécies de Ficophagus, a variação mínima foi de 0,30% e máxima foi de 0,76%. A 

espécie Martininema baculum apresentou variação de 0,30% a 0,45%, Schistonchus 

caprifici apresentou variação 0,13% a 1,41% e Sheraphelenchus entomophagus, variação 

de 0,14% a 6,93% (Tabela 21). 

Tabela 21 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae do gene mitocondrial COI. 

Espécie 
Variação Intraespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides besseyi 0,68% 0,16% 1,97% 

Continua 
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Tabela 21 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae do gene mitocondrial COI. 

Espécie 
Variação Intraespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides fujianensis 0,33% 0,16% 0,71% 

Aphelenchoides subtenuis 0,17% 0,17% 0,17% 

Bursaphelenchus debrae 1,80% 1,52% 2,36% 

Bursaphelenchus fraudulentus 1,46% 0,32% 2,07% 

Bursaphelenchus mucronatus 0,70% 0,15% 1,31% 

Bursaphelenchus seani 0,48% 0,32% 0,64% 

Bursaphelenchus xylophilus 2,25% 0,14% 4,93% 

Bursaphelenchus sexdentati 8,57% 1,43% 10,99% 

Ficophagus cf. centerae 0,45% 0,30% 0,61% 

Ficophagus fleckeri 0,52% 0,30% 0,76% 

Martininema baculum 0,35% 0,30% 0,45% 

Schistonchus caprifici 2,09% 0,14% 6,93% 

Geral 1,53% 0,42% 2,61% 

Para a variação interespecífica, foi possível determinar a variação de seis gêneros. 

A menor variação obtida foi de 1,27% para o gênero Aphelenchoides e máxima de 35,69% 

para o gênero Bursaphelenchus (Tabela 22). Para a variação intergenérica, isto é, variação 

entre os gêneros da família Aphelenchoididae, pode-se obter uma variação mínima de 

3,00%, média de 18,08% e máxima de 36,68%. 

Tabela 22 - Variação de dissimilaridade interespecífica média, mínima e máxima dos 

gêneros da família Aphelenchoididae do gene ribossomal COI. 

Gênero 
Variação interespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides 16,86% 1,27% 30,56% 

Bursaphelenchus 14,02% 7,74% 35,69% 

Ficophagus 15,89% 15,58% 16,19% 

Schistonchus 16,74% 14,19% 23,14% 

Geral 15,88% 9,70% 26,40% 
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5.3.4. Região ITS 

Para a variação intraespecífica, foi possível determinar a variação de 27 especies 

pertencentes a 4 gêneros diferentes. Para as espécies pertences ao gênero Aphelenchoides, 

a variação mínima foi de 0,12% e a máxima foi de 24,61%; Para as espécies de 

Bursaphelenchus, a variação mínima foi de 0,10% e máxima foi de 32,53%; A espécie 

Robustodorus megadorus apresentou variação de 3,46%% a 17,34% e Sheraphelenchus 

entomophagus, variação de 19,76% a 37,09% (Tabela 23). 

Tabela 23 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae da região ribossomal ITS. 

Espécie 
Variação Intraespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides besseyi 6,03% 0,12% 11,81% 

Aphelenchoides fragariae 5,79% 3,61% 7,40% 

Aphelenchoides ritzemabosi 3,86% 0,13% 9,43% 

Aphelenchoides bicaudatus 13,94% 6,46% 24,61% 

Bursaphelenchus borealis 9,63% 0,12% 18,49% 

Bursaphelenchus cocophilus 0,32% 0,12% 0,58% 

Bursaphelenchus corneolus 18,12% 0,97% 26,74% 

Bursaphelenchus doui 11,54% 3,25% 17,76% 

Bursaphelenchus eggersi 1,91% 0,13% 9,28% 

Bursaphelenchus eremus 2,11% 0,25% 3,27% 

Bursaphelenchus fraudulentus 7,83% 0,10% 19,21% 

Bursaphelenchus fungivorus 19,33% 3,18% 27,73% 

Bursaphelenchus hofmanni 13,24% 2,90% 26,31% 

Bursaphelenchus luxuriosae 8,12% 6,69% 9,01% 

Bursaphelenchus mucronatus 14,88% 0,11% 28,47% 

Bursaphelenchus pinasteri 10,93% 9,43% 11,78% 

Bursaphelenchus pinophilus 5,11% 0,71% 7,38% 

Bursaphelenchus poligraphi 2,58% 0,12% 6,29% 

Continua 

 



62 

 

Tabela 23 - Variação de dissimilaridade intraespecífica média, mínima e máxima das 

espécies da família Aphelenchoididae da região ribossomal ITS. 

Espécie 
Variação Intraespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Bursaphelenchus rainulfi 0,91% 0,68% 1,08% 

Bursaphelenchus ratzeburgii 0,96% 0,56% 1,39% 

Bursaphelenchus sexdentati 3,67% 0,10% 14,71% 

Bursaphelenchus thailandae 5,43% 4,05% 7,20% 

Bursaphelenchus tusciae 3,26% 0,65% 4,82% 

Bursaphelenchus vallesianus 2,85% 0,10% 5,90% 

Bursaphelenchus xylophilus 13,16% 0,11% 32,53% 

Robustodorus megadorus 11,65% 3,46% 17,34% 

Sheraphelenchus entomophagus 31,00% 19,76% 37,09% 

Geral 8,45% 2,51% 14,36% 

Para a variação interespecífica, foi possível determinar a variação de cinco 

gêneros. A menor e a maior varição ocorreu no gênero Bursaphelenchus, variando de 

3,52% a 54,14% (Tabela 24). Para a variação intergenérica, isto é, variação entre os 

gêneros da família Aphelenchoididae, pode-se obter uma variação mínima de 6,82%, 

média de 42,33% e máxima de 55,21%. 

Tabela 24 - Variação de dissimilaridade interespecífica média, mínima e máxima dos 

gêneros da família Aphelenchoididae da região ribossomal ITS. 

Gênero 
Variação Interespecífica 

Média Mínimo Máximo 

Aphelenchoides 40,28% 28,47% 48,58% 

Bursaphelenchus 35,14% 3,52% 54,14% 

Devibursaphelenchus 30,69% 8,63% 40,86% 

Ektaphelenchoides 37,86% 33,67% 40,20% 

Ruehmaphelenchus 31,93% 29,89% 35,67% 

Geral 35,18% 20,84% 43,89% 
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6. DISCUSSÃO 

Nematóides apresentam uma grande importância econômica e social por 

ocasionarem perdas elevadas em diversas culturas agrícolas (SOLIMAN et al., 2012). 

Dessa forma, para a realização de um controle eficaz é de extrema importância a 

identificação adequada das espécies de cada gênero. A priori, a identificação para as 

espécies da família Aphelenchoididae era exclusivamente realizada através de técnicas 

morfométricas (ALLEN, 1940), o que vem sendo mudado ao longo dos anos com o 

advento das técnicas moleculares, como o PCR e sequenciamento, que não auxiliaram 

somente na identificação, mais também na separação de clados desta família (BLAXTER 

et al., 1998). Atualmente, são técnicas que se complementam para a realização de 

identificações mais precisas, como o que é observado em Lesufi et al (2015), que recorre 

tanto para as características morfológicas como para as técnicas moleculares. 

No entanto, a carência de estudos para determinadas espécies da família, como o 

que foi observado principalmente para o gene COI, ocasiona a falta ou a baixa quantidade 

de sequências depositadas no Genbank (DAVIES et al., 2017), dificultando a realização 

de padrões moleculares mais consistentes. Além da baixa quantidade de sequências, o 

Genbank possui problemas também com a qualidade das sequências deposidadas. Como 

foi observado nas análises iniciais realizadas neste trabalho, diversas sequências presentes 

no banco de dados possuem erros, principalmente em decorrência do sequenciamento ou 

anotação, que, se não constatados e retirados das análises podem ocasionar 

incongruências nos resultados dos trabalhos. 

Os padrões utilizados na diferenciação através do tamanho dos amplicons das 

sequências das regiões estudadas surgem como uma grande alternativa, mais confiável, 

por exemplo, no auxílio para a identificação de novas espécies e na diferenciação de 

grupos moleculares através da formação de clados (TANAKA et al., 2014; YE et al., 

2007). 

Essa técnica é bastante utilizada para diferenciar espécies através da visualização 

por meio da técnica de PCR, sendo usada na diferenciação taxonômica do comprimento 

da região ITS para várias espécies do gênero Bursaphelenchus (BRAASCH et al., 2009), 

como na identificação, por exemplo, de B. xylophilus, causador de doença em pinheiro 
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em Portugal (MOTA et al., 1999), bem como no diagnóstico para o controle de madeiras 

importadas (GU et al., 2006). 

Apesar de que todos os genes utilizados para a realização das análises 

apresentaram polimorfismo de comprimento de fragmentos de DNA, os resultados com 

os amplicons não foram suficientes para a realização de uma diferenciação expressiva 

tanto a nível de gênero com espécie para os genes 18S, 28S e COI, pois não houve um 

padrão de formação de grupos através do tamanho dos amplicons de acordo com os táxons 

estudados. Isto ocorreu em função da carência de sequências presentes no banco de dados, 

o que aumentaria a confiança nos resultados e também, em decorrência da falta do 

material biológico para a confirmação dos dados obtidos, como o que foi realizado em 

Braasch et al (2009), que realizou a diferenciação por tamanho dos amplicons com a 

utilização do material biológico. 

No entanto, para a região ITS, essa diferenciação ocorreu em todos os padrões 

moleculares utilizadas, não somente no tamanho total, mas também nas subunidades que 

formam esta região (ITS1, 5.8S, e ITS). Assim, é possível realização a diferenciação 

quatro variáveis, o que aumenta a robustez e confiança nos resultados adiquiridos. 

Apesar das dificuldades encontradas para a realização desta técnica, como a 

escassez de sequências nos bancos de dados, este estudo pode ser muito útil em 

diagnósticos rápidos e de grande eficácia, somente através da utilização da técnica de 

PCR. Diminuindo expressivos custos com reagentes, tempo e profissionais capacitados, 

com a realização, por exemplo, de sequenciamento. 

Outra grande utilização dos padrões moleculares na diferenciação taxonômica 

pode ocorrer também através da matriz de dissimilaridade. Nesta matriz, pode-se observar 

as variações intraespecíficas, interespecíficas e intergenéricas, facilitando, assim, a 

identificação de espécies e gêneros da família Aphelenchoididae. Para os genes 18S, 28S 

e COI, foi possível diferenciar, com algumas exceções, os grupos de espécies e gêneros. 

Floyd et al (2002) descreve que o gene 18S em Nematóides possui um padrão de 

conservação e divergência em sua composição, torna-se bastante confiável para a 

realização de comparações entre táxons. 
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Entretanto, para a região ITS, não foi possível diferenciar em função das 

divergências apresentadas entre os táxons, não ocorrendo a diferenciação entre espécies 

e gêneros. Segundo, Kageyama et al (2007), isto ocorre em fungos, devido a grande 

presença de inserções e deleções em sequências da região ITS, ocasionando dificuldades 

em comparações precisas e, de acordo com Floyd et al (2002), também ocorre a mesma 

problemática com a região ITS em Nematóides, sendo extremamente divergente entre 

táxons, aumentando, assim, a dificuldade para o alinhamento entre táxons diferentes. 

Estes estudos moleculares de identificação e diferenciação serão mais consistentes 

com o uso de sequências maiores e completas para todos os genes filogenéticos. Para isto, 

há a necessidade de que as grandes coleções depositem sequências dos nematoides da 

família Aphelenchoididae, bem como de outras famílias, para a continuidade das análises 

ao longo dos anos e ratificação dos dados obtidos. 
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7. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 Foram identificadas problemas nas sequências depositadas no GenBank: nove 

sequências com problemas na anotação (0,36%); três com erros no 

sequenciamento (0,12%); três curtas (0,12%); uma invertida (0,04%); e uma 

quimera (0,04%); 

 Determinou-se, com o auxílio do ABGD, a possível espécie correta de algumas 

sequências, antes não identificadas a nível de espécie (sp.):  18 sequências para o 

gene 18S; 11 para o 28S; e uma para COI; 

 Após a atualização de dados, foram adicionados: cinco novos padrões moleculares 

para o gene 18S, 11 para o 28S, nove para COI e seis para a região ITS. 

 A divergência entre os tamanhos dos amplicons ocorreu para todos os gêneros da 

família para os genes 18S, 28S e para a região ITS. No entanto, para o gene 

mitocondrial COI, não ocorreu para os seguintes gêneros: Ektaphelenchoides, 

Ektaphelenchus, Ficophagus, Pseudaphelenchus, Robustodorus, 

Ruehmaphelenchus e Sheraphelenchus, com um tamanho de 657 pb; 

 A diferenciação total por gêneros ocorreu apenas para o gênero Laimaphelenchus 

do gene COI; 

 A diferenciação através da determinação dos tamanhos das subunidades da região 

ITS foi mais eficiente que a ocorrida para os demais genes, pois ocorreu em todos 

os padrões moleculares utilizadas, não somente no tamanho total, mas também 

nas subunidades que formam esta região (ITS1, 5.8S, e ITS); 

 Para os genes 18S, 28S e COI, foi possível diferenciar, com algumas exceções, os 

grupos de espécies e gêneros através da matriz de dissimilaridade. No entanto, não 

foi possível diferenciar, de maneira adequada, para a região ITS. 
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9. ANEXOS 

Anexo 1. Padrões moleculares novos obtidos para as espécies percentes à família 

Aphelenchoididae do gene ribossomal 18S. 

Gênero Aphelenchoides 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Aphelenchoides besseyi 

consenso 

TCTACTTGTTCTATGACTTAAATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCGAACAG

CTGCGGCCTTCGGGTTGCAGTGCTATTATTGGAGCAAAACTATTCGTTAGTCCTTTTGCTAAC

TCTGGATAATACTGCGTATCGCACGATCTTGTGTCGGCGAAGTTTCATTCGAGTATCTGCCCT

ATCAACTGGTTGGCAGTGTATTGGACTGCCATGGTTCTAACGGGTAACGGAGAATCAGGGTT

TGACTCCGGAGAATCCGCCTTAAAAACGGCGAATATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAA

AATTACCCAATATCAATACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACGAGTCCGTTCTCTCTGAGG

TCGGACATTGGAATGGGTACAATGTAGACAATTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTG

GTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATACATAGAATTATTGTTGCGGTTAAAAA

GTTCATAGTTGGATTGTTGAACCGTTCGGGGTGCGTCTTAACGGGCGTCACTCGTGGGCGGTA

TTTTGCGCGTTTTCGGGCCTTCGGGTCGGTGATGCGCAGGATTACTTTGAACGGCTTAAGTGC

TCAAGGCGGGTCTTACGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTGCGGCCGA

GTTTTATTGGTTTTGTCGGCTGAAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGCATTCGTATCG

CTGCGCGAGAGGTGAAATTCGAGGACCGTAGCGAGACGCACTAAAGCGAAGGCATTTGCCA

AGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGCCCTA

GTTCTGACCGTAAATGATGCCAACTACCAATTCGCTTGTGGATTCGAGTTCATAAGCGAGCG

GGTTTCCGGAAACGAAAGTCTTTCGGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAA

AGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGG

GAAACCTCACCCGGCCAGCACATCGTGAGGATTGACAGACCGATAGCTCTTTCATGATTCGG

TGGATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGCTAACGAAGTGTCTGCTTTATTGCGATAAC

GAGCGAGACGCCGACTGCTAACTAGTGCGTCGATTGATTCGTTTGTCGACGATCATTTCTTAG

CGGGATTCGTGGTTCTTAGCCTCAAGAAATGGCGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGAT

GTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTATCAGCGTGATTGTCCTACTCCGAGAGGAG

ATGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCACTCATGAAC

GAGGAATTCCAAGTAAATGCGAGTCATCAACTCGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACAC

ACCGCCCGTCGCTCCCCGGGACTGAGTTGTTTCGAGAAATCCACGGACCGGCGTTCGCTCAT

GTTTCGGCATGTCGTTTGCTGGAAAGTGGCTTAATCGCAACGGCTTGAACCGGGGAAAAGTC

GTAACAAGGTAGCCGTAG 

Aphelenchoides fragariae 

KY684029 

ACTTATCGGAGCAAAACTAATCTTGTTTTATGCTAACTCTGGGTAACACTGCTTATCGCAGGA

CTTTACGTCGGCGAAATTACATTCAAGTATCTGCCTTATCAACTTTCGATGGTAGTGTATTGG

ACTGCCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTTCGACTCCGGAGAGGGAGCCTTAG

AAACGGCTACCATGTCTAAGGACAGCAGCAGGCGCGCAACTTATCCACTGTTCATTGAACGA

GATAGTGACGAGAAATAACAAGTCCGTTCTCTTTGAGGTCGGACATTGGAATGGATGAAATC

TAAACAATTTCATGAGTACCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCA

GCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGGTTAAAAAGTTCGTAGTTGGATTTTCTACTGTT

CGGGGGTCGGCTTTAACGAGACGTACTTCTGGCAGTGTTTGCATTCGATTTGGAAGCAATTTC

AAATTGGATGCGGATTACTTTGAACGGCTTAAGTGCTCAAGGCGAGTCTTCGGACTGAATAC

CGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTTCGGCCGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTAAAACA

ATGGTTAACAGGAACAGCTGGGGGCACTCGTATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACC

GCAGCGAGACGCCCTAAAGCGAAGGCATTTGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAA

GTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGCCCTAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTATC

AATCCGCCAGTAGCTTTTAGTTATTGGCGGGAGGATCGACGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTC

CGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGA

GTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCCGGCCAGTACATCATAAG

GATTGACAGATTGAAAGCTCTTTCATGATTTGATGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTC

GTGGTGTGAACTGTCTGCTTAATTGCGATAACGAGCGAGACTCCGACTGTTAAATAGTGAAT
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GGTTTATTACTGACCATTACACTTCTTAACGGGATTCGCAACTTCAAGTTGCAAGAAATGGAG

CAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCGGGGCGGCACGCGTGCTACAATGATGGTAA

CAGCGTGATTGTCCTCGCCCGACAGGGCTTGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAA

TTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATGAACGAGGAATTCCAAGTAAATGCGAGTCATCAACTCGC

ATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACCCGGGACTGAGTTATTTCGA

GAAATCTACGGACTTTTTGTTGGGAAGCAATTCTCTGCT 

Aphelenchoides fujianensis 

MF669502 

TGTAGTAGAGCGTACATAAAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAATCTACTT

GTTCTTTCAATCTAAACGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACGTGACTAAAAGCAGT

GGCTTCGGGTCGCTGTGCTATTATTGGAGCAAAACTATTCGTTAGTCCTTTTGCTAACTCTGG

ATAATACTGCGTATCGCATGACCTCGTGTCGGCGAAGTTTCATTCGAGTATCTGCCCTATCAA

CTTGCTGGCAGTGTATTGGACTGCCATGGTTCTAACGGGTAACGGAGGATCAGGGTCTGACT

CCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTA

CCCAATATCAATACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACGAGTCCGTTCTCTCTGAGGTCGGA

CATTGGAATGGGTACAATCTAGACAATTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCC

AGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATACATAGAATTATTGTTGCGGTTAAAAAGTTCGT

AGTTGATCAGCGAACCGTTCGGGGTGCATCCTAACGGGTGTCACTCGTCGGACGGTATTTTG

CGCGTTTGTGTACGGTCGTCTTCGGATGGCTCGTATGCTGCGTGCAGGATTACTTTGAACGGC

TTAAGTGCTCAAGGCGGGTCTTAGGACCGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTG

CGGCCGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTGAAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGCATT

CGTATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGGGGACCGTAGCGAGACGCACTAAAG 

 

Gênero Bursaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Bursaphelenchus 

conicaudatus LC269964 

TCTAAGTGGAGTATTATATAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAATTTACTA

GTTCTTGTTTCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCATCAAGCCTTGGC

CTTCGGGTTAGGGTGCAATTATTGGAGCAAAACCAGTCTCGTACTGTTTGCTAACTCAGGATA

ATTCTGCATATCGCATGGTCTTGTACCGGCGAAGTTTCTTTCAAGTATCTGCTTTATCAACTAT

CGTTGGTAGTTTATTGGTCTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTTTGACTCCG

GAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTACCC

AATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACAAGATCGTTCTCTTTGAGATCGATTAT

TGGAATGAGTACAATCCAGAAATTTTAACGAGTACCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC

AGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAAAGTTCGTAGT

TGGATTGCAACGCAGGTATGGGTCCACCTTCTGGGTGCGTACTCAATGCTTGCATTTTGCATG

TTTTTGCGGCGTCGCTTCGGTGGCGTTCGTGATGCATGCAGGATTACTTTGAACGGCTCAAGT

GCTTAAAGCAAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTGTGGCTG

AGTTTTATTGGTTTTGTCGGCCAAAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGCATTCGTATC

GCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGTCCTACAGCGAAGGCATTTGCCA

AGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGCTCTA

GTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTCTATTCATGAGCGGGGAG

ATTTCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAA

GGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGG

AAATCTCACCCGGCCAGTACATCGTAAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTTCATGATTCGGT

GAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAACGA

ACGAGACTTTAACTATTAAATAGTGCGCATGTTGCTTCGGCTGCGTGTGATCACTTCTTAAAG

GAATTTGTGGTTTTCAACCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTT

CGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTCCCGACAGGGATTG

GCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATGAACGAG

GAATTCCAAGTAAATGTGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACC

GCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATCGCTGGAGTTCGATGTT

TCGGCATTGTCTTTGGTGAGAACTAGTTTAATCGCAGTGGCTT 
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Bursaphelenchus hofmanni 

consenso 

ATGCATGTCTAAGTGGAGTATTATACAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAA

TTTACTAGTTCTTGATCCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCATCAAG

CCTCGGCCTTCGGGTTCGGGGTGCAATTATTGGAGCAAAACCAGTCTTGTACTGTTTGCTAAC

TCTGGATAATTCTGCTTATCGCATGGTCTCGTACCGGCGAAGTTTCTTTCAAGTATCTGCTTTA

TCAACTATCGTTGGTAGTTTATTGGACTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGT

TTGACTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGA

AAATTACCCAATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACGAGATCGTTCTCTTTGAG

GTCGGTTATTGGAATGAGTACAATCCAGACATTTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCT

GGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAA

AGTTCGTAGTTGGATTGTCAAGCGGGAATGGGTCCACCTTCGCGGTGCGTACTCAATGCCCG

CATTTTGCTGGTTTTCGCGGCGTCGACTCTGTTGGCGTTCGTGATGCCAGCAGGATTACTTTG

AACGGCTCAAGTGCTCAAAGCGAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACA

AGGTTGCGGCCGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTGAAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGG

GGCATTCGTATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGCCCGACAGCG

AAGGCATTTGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATT

AGATACCGCCCTAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTTTATTC

ATGAGCGGGGAGATTCCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAG

CTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGA

CTCAACACGGGAAATCTCACCCGGTCAGTACATCGTGAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTT

CATAATTCGGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTAT

TCCGATAACGAGCGAGACTTTAACTATTAAATAGTGCACTTGTTGCTTCGGCTGCGAGTGAA

CACTTCTTAAAGGAATTTGTGGTTTCCAACCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGAT

GCCCTTAGATGTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGATGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTTC

CGACAGGAATTGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCT

CTCATGAACGAGGAATTCCAAGTAAATGTGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCC

TTTGTACACACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATCGTCG

GTGTTCAATGTTTCGGCATTGTCTTCGATGCGAACTAGTTTAATCGCAGTGGCTTGAACCGGG

CAAAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTAG 

Bursaphelenchus luxuriosae 

LC269963 

TCTAAGTGGAGTATTATATAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAATTTACTA

GTTCTTGTTTCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCATCAAGCCCTGGC

CGTTCGGTTAGGGTGCAATTATTGGAGCAAAACCAGTCTCGTACTGTTTGCTAACTCAGGATA

ATTCTGCATATCGCATGGTCTAGTACCGGCGAAGTTTCTTTCAAGTATCTGCTTTATCAACTA

TCGTTGGTAGTTTATTGGTCTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTTTGACTCC

GGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTACC

CAATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACAAGATCGTTCTCTTTGAGATCGATTA

TTGGAATGAGTACAATCCAGAAATTTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCCAG

CAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAAAGTTCGTAG

TTGGATTGCAACGCAGGTATGGGTCCATCCTTTGGGTGCGTACTCAATGCTTGCATTTTGCAT

GTTTTTGTGGCGTCGCTTCGGTGGCGTTCATGATGCATGCAGGATTACTTTGAACGGCTCAAG

TGCTTAAAGCAAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTGTGGCT

GAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCCAAAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGCATTCGTAT

CGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGTCCTACAGCGAAGGCATTTGCC

AAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGCTCT

AGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTTTATTCATGAGCGGGGA

GATTTCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAA

AGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGG

GAAATCTCACCCGGCCAGTACATCGTAAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTTCATGATTCGG

TGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAACG

AACGAGACTTTAACTATTAAATAGTGCGCATGTTGCTTCGGCTGCGTGTGATCACTTCTTAAA

GGAATTTGTGGTTTTCAACCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGT

TCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTTCCGACAGGAATT

GGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATGAACGA

GGAATTCCAAGTAAATGTGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACAC

CGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATCGCCGGAGTTCGATGT

TTCGGCATTGTCTTTGGTGAGAACTAGTTTAATCGCAGTGGCTT 
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Bursaphelenchus rainulfi 

consenso 

TCTAAGTGGAGTATTATAAAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAATTTACTA

GCTCTATGTCCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCATCAAGCCTCGAC

CTTCGGGCTCGGGGTGCAATTATTGGAGCAAAACCAGTCTTGTACTGTTTGCTAACTCTGGAT

AATGCTGCTTATCGCATGGTCTTGTACCGGCGAAATTGCTTTCAAGTATCTGCTTTATCAACT

AACGTTGGTATTTCATTGGATTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTTTGACT

CCGGAGAGGGAGCCTCAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTA

CCCAATATCAAAGCGATGAGGTAGTGACAGAAAATAACGAGATCGTTCTCTTTGAGGTCGGT

CATTGGAATGAGTAAAATCCAGACATTTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCC

AGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAAAGTTCGT

AGTTGGATTGCTAATGCTACGTGGGTCCGTCTTCGTGACGTGTACTCAACGGGCGAATTTTGT

TGGTTTTTGCGGCGTGGTTTCGATCGCGTTCGTAATGCCAGCAGGATTACTTTGAACGGCTCA

AGTGCTCAGAGCAAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTGCGG

CCGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTGCGACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGCATTCGT

ATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGTACGAAAGCGANAGGCATT

TGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCG

CCCTAGTTTTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTTTATTCATGAGCGG

GGAGATTTCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACT

TAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACAC

GGGAAATCTCACCCGGCCAGTACATCGTGAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTTCATGATTC

GGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAA

CGAGCGAGACTTTGACTATTAAATAGTGCGATTGTTGCTTCGGCTGCGATTGAACACTTCTTA

AAGGAATTTGTGGCTTCTAGCCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGA

TGTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTTCCGAGAGGA

ATTGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATGAAC

GAGGAATTCCAAGTAAATGCGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACAC

ACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATTGTTTACAATGGAG

TTCGATGTTTCGGCATTGTCTTCGATGCGAACTAGTTTAATCGCAGTGGCTTGAACCGGGCAA

AAGTCGTAACAAGGTAGCCGTAGGTGAACCTTCGGCTGGATCATTA 

Bursaphelenchus xylophilus 

consenso 

ATGCATGTCTAAGTGGAGTATTATATAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAA

TTTACTAGTTCTTGTTTCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCATCAAG

CCCTGGCCGCTCGGTTAGGGTGCAATTATTGGAGCAAAACCAGTCTCATACTGTTTGCTAACT

CAGGATAATTCTGCATATCGCATGGTCTTGTACCGGCGAAGTTTCTTTCAAGTATCTGCTTTA

TCAACTATCGTTGGTAGTTTATTGGTCTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTT

TGACTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAA

AATTACCCAATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACAAGATCGTTCTCTTTGAGA

TCGATTATTGGAATGAGTACAATCCAGAAATTTTAACGAGTACCTACGAGAGGGCAAGTCTG

GTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAAA

GTTCGTAGTTGGATTGCAACGCAGGTATGGGTCCACCCTCTGGGTGCGTACTCAATGCTTGCA

TTTTGCATGTTTTTGTGGCGTCGCTTCGGTGGCGTTCATGATGCATGCAGGATTACTTTGAAC

GGCTCAAGTGCTTAAAGCAAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGG

TTGTGGCTGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTAAAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGC

ATTCGTATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGTCCTACAGCGAAGG

CATTTGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGAT

ACCGCTCTAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTTTATTCATGA

GCGGGGAGATTTCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGA

AACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCA

ACACGGGAAATCTCACCCGGCCAGTACATCGTAAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTTCATG

ATTCGGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCG

ATAACGAACGAGACTTTAACTATTAAATAGTGCGCATGTTGCTTCGGCTGCGTGTGATCACTT

CTTAAAGGAATTTGTGGTTTTCAACCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTT

AGATGTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTTCCGACA

GGAATTGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATG

AACGAGGAATTCCAAGTAAATGTGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTA

CACACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATCGCTGGAGTTC

GATGTTTCGGCATTGTCTTTGGTGAGAACTAGTTTAATCGCAGTGGCTTGAACCGGGCAAAA

GTCGTAACAAGGTAGCCGTAGGTGAACCTTCGGCTGGATCATTA 
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Gênero Cryptaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Cryptaphelenchus 

varicaudatus KY828212 

GGTTAAAGCTAAACGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCTAATACGTGCGGAAAACCTGATTC

CTTCGGAGTCGGGTGCATTTATTGGTGCAAAATCAGTCTCTGAAAATTTGCTTAATCTGGATA

ACCCAGCATATCGCATGGCCTTGTGCCGGCGAAGTTTCTGTCTAGTATCTGTCTTATCAATTG

TCGTTGGTGCTGTATTGGAGTACCACGGTATTAACGAGTAACGGAGAATCAGGGTTTGACTC

CGGAGAGGGAGCCTTAGAGACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTAC

CCAATGACAAAACGCCGAGGTAGTGACAAGACATAACAAGGCCGTTCTCTATGAGGTCGGTT

ATTGGAATGAGTAAAATCCAGACACTTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCCA

GCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAAGGTATAGAATTATTGCTGTGTTTAAAAAGTTCGTA

GTTGGATTGTCAAGTTGGCGCGGGTCTGGCGTTCGCGTCAGTTCTCGTCGCCTTCTTTTTGTAC

GTTCTTGTGCGGTTGGCTTCGGTCAGTCGTGCTCCGTACAGGATTACTTTGAACGGCTCAGTG

CTCAAATCATGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGCTTCGGCCGG

ATGTTTTACTGGTTTTACCGGCTGAAACAATGGTTAACAGGAACAGTCGGGGGCATTCGTAT

CGTTACGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGCCCAAAAGCGAAGGCACTTGC

CAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGCTA

TAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGCTCAGCTCGTGGATTCAATTCATGAGCTGGG

AGGTTCCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAACTGAAACTTA

AAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACG

GGAAAACTCACCCGGCCAGTACACTGTAAGGATTGACAGATTGATAGCTCTTTCATGATTCG

GTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAAC

GAGCGAGACTTTGACTATTAAATAGTTCGTTTGTTTCTTTGATGCAAGCGAATCTTCTTAAAA

GAATTTGGGGTTTCCAACCTCAAGAGATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGT

TCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGATGGTAACAGCGTGATTGTCCTTCTCCGAAAGGAGTT

GGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGAGTTGAAATTTTCTCTCATGAACGA

GGAATTCCAAGTAAATGCGAGTCATCAACTCGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACAC

CGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGGGTT 

 

Gênero Ektaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Ektaphelenchus oleae 

KX621006 

AAACCCATAAACACTTTGGTAATTTCTGGAGCTAATACATGCGCAACAGCCTCGGTCTTCGG

ATCGTGGTGCATTTATTGGTGCAAAATCAGTCGTTGAACTGTATGCTTACTCTGGATAAACAA

GCATATCGCACGGCCTTGTGCTGGCGAAGTTTCTGTCTAGTATCTGCCTTATCAACTGTCGTT

GGGAGTGTAGTGGACTCCCATGGTTGTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTTTGACTCCGGAG

AGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTACCCAAT

ATCAAAAGGATGAGGTAGTAACGAGAAATAACGAGATCGTTCTCTATGAGGTCGATCATTGG

AATGAGTACAATCCAGAAACTTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGC

CGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAAGGTATAGAATTATTGCTGTGGTTAAAAAGTTCGTAGTTGG

ATTTGAACGTTGGCGCGGGTCCTACCTTCGCGGTTGGTACTCGTTGCCTTCGATTTTGTTCGTT

TGGGTGGGCGGTTGGCTTCGGCCGGCTGTCGCCCGTCGGACAGGATTACTTTGAACGGCTCA

AGTGCTCAACGCACGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAAGAAGGCTTCGG

CCGAGTTTTATTGGTTTTATCGGTTGAAGCAATGGTTAACAGGAACAACCGGGGGCATTCGT

ATCGCTACGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGCCCAAAAGCGAAGGCACTT

GCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGC

CCTAGTCGGAACCGTAAAAATTCATA 
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Gênero Laimaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Laimaphelenchus suberensis 

AGATATAATTTACTTGTTCTTTGATTTAAATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACAT

GCACAAAGCCGCGGCTTCGGTCGTGGTGCTATTATTGGAGCAAAACCATTCGTTAGTCCTTTT

GCTAACTCTGGATAATACTGCGTATCGTACGGTCTCGAACCGACGAAGTTTCTTTCAAGTATC

TGCCCTATCAACTGTCGTTGGTAGTGTATTGGACTACCATGGTGTTAACGGGTAACGGAGGA

TCAGGGTCTGACTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCA

GGCGCGAAAATTACCCAATATCAATACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACGAGACCGTTC

TCTATGAGGTCGGTCATTGGAATGGGTACAATCTAGACAATTTAACGAGTACCTACGAGAGG

GCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATCTATAGAATTATTGTTGCG

GTTAAAAAGTTCGTAGTTGGATTGTTAAACTATCTCGGGTCCACCTTAACGGGTGCGTACTCG

TGGGTAGTATTTTACGCGTTTGTATGCATGGGCGCAAGTTCGTGTATGCTGCGTGTAGGATTA

CTTTGAACGGCTTAAGTGCTTAAAGCGAGTCTTACGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATG

GAACAAGGTTTCGGCTGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTGAGACAATGGTTAACAGGAACAG

CCGGGGGCATTCGTATCGCCGCGCGAGAGGTGAAATTCGCGGACCGCGGCGAGACGCACTA

AAGCGAAGGCATTTGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGG

CGATTAGATACCGCCCTAGTTCTGACCGTAAATGATGCCAACTGTCAATCCGCCTGTTTTTTC

TAAAAATGGGCGGGCGGACTTCCGGAAACGAAAGTGTTTCGGTTCCGGGGGAAGTATGGTTG

CAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTA

ATTTGACTCAACACGGGAAACCTCACCCGGCCAGTACATCGTGAGGATTGACAGACCGATAG

CTCTTTCATGATTCGGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGACCGATTTGTCTG

CTTTATTGCGATAACGAGCGAGACGCCAACTGTTAAATAGTGCGCCGATTACTTCGGTTGTCG

GTGATCACTTCTTAAAGGGATTTGTGGTTCTAAGCCTCAAGAAATGGCGCAATAACAGGTCT

GTGATGCCCTTAGATGTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTATCAGCGTGATTGTC

CGACTCCGAAAGGAGGAGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAA

TTTTCACTCATGAACGAGGAATTCCAAGTAAATGCGAGTCATCAACTTGCATTGATTACGTCC

CTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTCCCCGGGACTGAGTTGTTTCGAGAAATCCACGGAC

CGGTGATGTTACATGCTTCGGTAT 

 

Gênero Pseudaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Pseudaphelenchus 

scheffrahni AB971163 

TGTAGTGGAAAGGATTAAAATGGAAACTGCGTACAGCTCATTACAACAGGGATTGTTTATAA

CGTAAATGAACTTAGCTGGATATTATCGGTAATTCTGTGACCAATACGTGGATATATACATGT

GTGCTTCGGCATGCATTCAAAGCCTCTTTTCAAAGCAATGACTCTAGTGATTTAAAGGCTTAA

TATTACCGATGATCGTACGCCCTTGTGGTGATGACAAACGTTATAAATCTCTGCTCTATTAAC

CTTGTGCTAGTGTAGTGTACTGCCAAGGTTGTAATGGGTAACGGAGAATTAGGGTTCGTCTCC

GGAGAAGGCGCCTGAGAAATGGCGACTAGTTCCACGGAATGCAGCAGGCGCGAAACTTACC

CAATGTCAGATCGACGAGGTAGTGAAGAAACATAGCGAGACTGACCTCTCTGAGGGCGGTC

ATTGCAATGGATTTAATCCAAACTCTTTTTTGAGTATCAACGAGTGGGCAAGTCTGGTGCCAG

CAGCCGCGGTAATTCCAGCACTCGTAGTGTATAGATATATTGTTGCGTTTAAAAAGCTCGTAG

TTGGATTGCCACATGGGTTCGGGTTCGGACTTCGGTTCGCAACTTGATCTGTGTTCTGTGTCG

AGGGCTCGGCTTCGGTCGCAGTCATTGACACTGGATTACTTTGAATGTCTTAGGTGCTCAATG

CGAGGCTTAAGCTTGAATTGCATTTTATGGAATAATGGAACAAGGTTTCGGCCGAGTTTCGTT

GGTTTGTTGGTCGAAGCAATGGTTAAAAGGGACAGTTCGTGGGTGAACGTATCGCTGCTCGA

GGAGTGAAATCTGTGGACAGTGGCGAGACGACCGAAAGCGAAAGCATTCACCAAGGATGTT

TTCATTAATCAAGAGCGAAAGTCAGAGGATCGAAGGTGATTAGATACCGCCCTAGTTCTGAC

CGTAAACGATGCCAACTGTTGGTCTGCGTGTGGATTTTATTCACTGCGTGGGAAAGCCCCCG

GAAACGAAAGTGTTTCGGCTCCGGGGGTAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTG

ACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGATCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAAGCTTA
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CCTGCGTAGTATATTGTTAGGATTGACAGACTGCTGGCTCTTTCATAATTCGGTTAATGGTGG

TGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGCTTAATTGCGATAACGAGCGAGACTC

TGACAATTAAATGATTTTTGCCCATAATTGTTCAGATGTATATCTTAGTTGGATTGATTATGTT

TAATGATATGAAAGAGAGCAATAACAGGTCTGTTATGCCCTGAGATAGGCAGGGCCGCACG

CGTGCTACAATGTTGGTGGCAGCGTGCTTATTCGTTTTTGATAGTAAGCGGTAAACCGTTGAG

GTATTATTATGGTCGGAATTGAGGATTGTAATTATTTCTCGTGAACAAGGAATTCCTTGTAAT

TGAATGTCATTATCGTTCAATGAATATGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTGCCC

GGAACTGAGTTATTTCGAGAAGATTATGGACGATGGAGCTTTTTCACTTCGGTGTTGGGTTTC

GTTGAAAGTGATTTAATCGCGATGGCTT 

Pseudaphelenchus sui 

AB971166 

TGTAGTGGAAAGGATAAAAGTGGAAACTGCGTACAGCTCATTACAACAGAGATTTTATGTAA

CGTATTGAACTTAGCTGGATATTAACGGTAATTCTGTGACCAATACATGGATTCAAATGCAC

GCTTCGGCGCGTATTCAATGCCTTATTTCAAATCTTAATACTATAGTGAGCGAAAGGCATAAT

ATTACCGATGATCGTATACCCTTGTGGTGGCGACAAACGTTATTAATCTCTGCTCTATTAACC

TTGTGCTGGTGTAGTGTACTGCCAAGGTAGTAATGGGTAACGGAGAATTAGGGTTCGTCTCC

GGAGAAGGCGCCTGAGAGATGGCGACTAGTTCCACGGAACGCAGCAGGCGCGAAACTTACC

CAATGTCAGATCGACGAGGTAGTGAAGAAACATAGCGAGACTGACCTCTCTGAGGGCGGTC

ATTGCAATGGATTTAATCCAAACTCTTTTTTGAGTATCAACGAGTGGGCAAGTCTGGTGCCAG

CAGCCGCGGTAATTCCAGCACTCGTAAGGTATAGATATATTGTTGCGTTTAAAAAGCTCGTA

GTTGGATTGTCACACGGGTTCGGGTTCGGACTTCGGTTCGCAATTCGATCTGTGTTAGTGTCG

AAGGCGCGGCTTCGGTCGTGGTCATTCACACTGGATTACTTTGAATGTCTTAGGTGCTCAATG

CGAGGCTTATGCTTGAATTGCATTACATGGAATAATAGAACAAGGTTTTGGCCGGGTTTTATT

GGTTTGATGGTTGAAACAATGATTAACAGGAATAGTTCGTGGGTGAACGTATCGCTGCTCGA

GGAGTGAAATCTGTGGACAGTGGCGAGACGACCGAAAGCGAAAGCATTCACCAAGGATGTT

TTCATTAATCAAGAGCGAAAGTCAGAGGATCGAAGGTGATTAGATACCGCCCTAGTTCTGAC

CGTAAACGATGCCAACTGTTGATCTGCGTGTGGATTTTATTCACTGCGTGGGGAAGCCTCCGG

AAACGAAAGTGTTTCGGCTCCGGGGGTAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAAAGGAATTGA

CGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGATCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGGGAAAGCTTAC

CTGAGTAGTATATTGTTAGGATTGACAGACTATTGGCTCTTTCATAATTTGGTTAATGGTGGT

GCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGCTTAATTGCGATAACGAGCGAGACTCT

GACAATTAAATGATTGTTGCCCAGAATTGTTCAGATGTCTATTTTAGTTGGATTGATTATGTT

TAATGATATGAAAGAGAGCAATAACAGGTCTGTTATGCCCTGTGATGGTCAGGGCCGCACGC

GTGCTACAATGTTCGTGGCAATGTGCTTGTTCAGTTTTGATAGGAGTTGGCAAACCGTTGAGT

CATTATTATTGTCGGGATTGAGGATTGTAATTATTTCTCGTGAACAAGGAATTCCTTGTAATT

GATTGTCATTATCGATCAATGAATATGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTGCCCG

GAACTGAGTTATTTCGAGAAGATTATGGACGATGGAGCTTTTTCACTTCGGTGTTGGGTTTCG

TTGAAAGTGATTTAATCGCGATGGCTT 

 

Gênero Sheraphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Sheraphelenchus 

entomophagus consenso 

ATGCATGTCTAAGTGGAGTATTATAAAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAA

TATACCAGTTCTTGAATCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTAGAGCCAATACATGTTGCAAG

CCGGAGCCTTCGGGTTTCTGGTGCAGTTATTGGAGCAAAACCAGCCTCGTACTATAATGCTA

ACTCAGAATAATTCTGCATATCGCATGGTCTTGTACCGGCGAAGTTTCTGTCTAGTATCTGCT

TTATCAACTATCGTTGGTAGTTTATTGGACTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAG

GGTTTGACTCCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCG

CGAAAATTACCCAATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACGAGGTCGTTCTCTAT

GAGATCGACTATTGGAATGAGTACAATCCAGAAATTTTAACGAGTACCTACGAGAGGGCAA

GTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTA

AAAAGTTCGTAGTTGTATTGAAACGCAGGCTCGGGTCCATCTTCGTGATGCGTACTCGGTGCT

TGCATTTTGCATGTTTTTGCATTGGCTTCGGCTGGCGTGATACATGCAGGATTACTTTGAACG

GCTCAAGTGCTTAAAGCGAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGT

TGAGGCCGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTTGAACAATGGTTAACAGGAACAGCCGGGGGCA
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TTCGTATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGACCGACAGCGAAGG

CATTTGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGAT

ACCGCTCTAGTTCTGACCGTAAACTATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTCTATTCATGA

GCGAGGAGATTCCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGA

AACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATCTGACTCA

ACACGGGAAATCTCACCCGGCCAGTACATTGTGAGGATTGACAGACTGAAAGCTCTTTCATA

ATTCGGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCG

ATAACGAACGAGACTTTAACTATTAAATAGTGTACGTTTTGCTTTGCTGAGCGTATTCACTTC

TTAAAGGAATTTGTGGTTTTTAACCGCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTT

AGATGTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGATGGTAGCAGCGTGATTGTCCTTTTCCGAGA

GGAATTGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATG

AACGAGGAATTCCAAGTAAACGCGAGTCATTAACTCGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTA

CACACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTACGGACTGCTAAAGTTG

AATGCCTTGTGTATTCTCTTCGATGGAAAGTAGTTTTATCGCAGTGGCTTGAACCGGGCAAAA

GTCGTAACAAGGTAGCCGTAGGTGAA 

 

Anexo 2. Padrões moleculares novos obtidos para as espécies percentes à família 

Aphelenchoididae do gene ribossomal 28S. 

Gênero Aphelenchoides 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Aphelenchoides besseyi 

consenso 2 

CACGTATCAAGCAGGTAAAGGAGGGACTATAAAGTCTAGTAGTAGAGAGGGAATAGAGCGG

GATAACGCAGCACAACCCTATATACTACTCATATCTCCCCCCTTTACAAGTACCCGTGAGGG

AAAGTTGAAAAGCACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGATATAATGGAAGC

GAATGGAGCTGACGTATCTTGTGCGTATTCAATCCCGCGACACTGCAATCGCTTCGACGACA

TTCCGCAAGGTTGTCTAGGAGTGTTGTTGTTGTGCTCGTTGGATGCATTTGCGTGCGGAGTGC

GCCGAGTGGGTCGATGTCGCTGCCGGAAGGGCGTATAGAGGACTCGGGTTTTCGGACTCGAG

AATCCTGTGCGTTCGGATAGCAGGTGATGTTGGCTCGCTGTTGTGGAGTGCGGGTGAATTCG

CGATGGGCGTCGGTTGTGAGTTGTGGTTGCGGATGGCACATGTGTCTTCCGTTTCCGCGGCCT

ACGATCGGCGTTCGTTGCCCCGGCACTCGACTCGGTGTATAGTCGGTCACCCATTCGACCCGT

CTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTAAGGTGTACGCGAGTCATTGAGCTGCGAAACTCAAAG

GCGTAATGAAAGTGAGACATTGGATGTCGACGATGTGAGCGTTGGGCGTTTCGACGTCCGGC

GCGCAACATCGCCCCGTGACTAGGACTTGTTCTGTTGCGGAGGTTGAGCGTACGCTTTGAGA

CCCGAAAGATGGTGAACTATGCCCGAACAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAAGTC

CGAAGCGGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTGGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCG

AACCATCTAGTAGCTGGTTCCTTCCGAAATCA 

Aphelenchoides fragariae 

consenso 

AAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGTTATAGTGGAAGCAGATAGAGTTGACGTATCTAG

TATGTATTCAGTTTTCGGGCTGGGCAATTTGGGTTGTAAAGTTCTGCAAAGTCTTTTATTCTCA

TTGTTGTTTAGTTTGTAAATGCATTTGCATACCGAGTGCGCCGAATCGGTTGAATTTGCCGTT

TGATAATTTTATAGAGGACTAACTTGTTGGAAACCTGTAAAACTTTATGACGGATGAATTTGG

CTGTCAAATTGAGTTGGTTTTTCGTGATAATAGTTGTGAATTGGAGTTGTTTTTGTACGATGC

ATGCGTTTTGCAGTTATGGCTTTAATTCACAACCCTTATTGCTCTGCTCTTTATTCGGTGTTTA

GTCAATCACCTACCTGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTAAGGTGTACGCAAGTC

ATTGATTGTTTAAAGTCATAGGCGTAATGAAAGTGGGACACTTGGTGTCTGTGATGTGAGCTT

TTTTTGTTTCGACGAACTAAGCGCAACATCGACCCATGACTAGGGCTTGCTCTGTTGTGGAGT

CTGAGCGTACGCTTTGAGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCCGAACAGGACGAAGTCAGA

GGAAACTCTGATGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTGGGTAT

AGGGGCGCAAGACTAATCGAACCATC 
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Aphelenchoides stammeri 

AAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACGTGAAACTGAAACAATGGAAACGGATGAAGCCGAC

GTATCTAGTGCGTATTCAGTTGATTGGCTGGCTGATCTCTTTTTGGGTATTCCGCAAGGTTGCT

CGATTTGAGTTGTTGGTTGGTTTGTCGATGCATTTGCGTGCAGAGTGCGGTGAGTCGGTTGAT

GCCGTCGATTGAAGTTGCTTGAGAGGACGTGCTTTTCGGAGTTGCGAAACCTTTTGCTTCGGA

TGTTGATTGGTGTTAGCCGGATTTGTGACACAGGCCCGAGCGGGTCTGGTTTGGCTGTTGAGG

CTGGCTTATGGTGGACGCATGCGTACGCTGTTTGACGGTTTTGACGGTTGAGCTGGATTCTCT

GTGTTCATCTCGCTGTATAGTTGGTCACTCATTCGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGT

TTATGGTGCATGCGAGTCATTGGGCTCTTCTTTGAAACCCATAGGCGTAATGAAGGTGAAATT

GTATGGATTTAGATGTGATCGGTTGTGTGTTTCGGCATGCTCCGAGCAACATCGCCCCATTTC

GAGAACTTGTTCTGTTGTGCAGGCTGAGCATGCGCTATGAGACCCGAAAGATGGTGAACTAT

GCCTGAACAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGTGCA

AATCGATCGTCTGATTTTGGTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACTATCTAGTAGCTGGTTC

CCTTCCGA 

 

Gênero Bursaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Bursaphelenchus antoniae 

consenso 

AAAGTTGAAAAGTACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGCGAAACCGGTGTAATGGAAGC

ATATGGAGTTGACGTATCTGGTGCGTATTCAGTTGTTGGACGTTGCGATTGCTGCGTATGTCG

TTCCGCAAGGTCGGCTGCGTGGTATTGTCGTGGCGTTTGGCGATGCATTTACGTACGGAGTGC

GCCGAGTTGTGCGACGATGTCAATCGAGGCCGTTCGAGAGGACGTGGGTTTCGGCCCGTGAA

ACCTAGTGCGGTGGAGGTTGGTTGTTGTTGCGCAGCTTCGTGGAGGTGCGGGTTTTTCGCGCG

ACGGTTAGTCGATCCGGCCGGTTTGTGTTGTACGCATGCGTGCCGCACTTATGGGTTGTGTCG

GTTGGTCGGCGTGCACTGCGCTCTTCTCGGTGTATAGTCAATGACCCATTTGACCCGTCTTGA

AACACGGACCAAGGAGTTTATGGTATACGCGAGTCATTGGGCTTTCGAAACCCAAAGGCGTA

ATGAAAGTGAGACCTTACTGGTTTGAATGTGAGCGGTTGTTGTTTCGACGGCGGCCGCGCAA

CATTGCCCCGTTTCGTGGACTTGTCCTGTTGCGGAGGTTGAGCGTATGCTATGAGACCCGAAA

GATGGTGAACTATGCCTGAACAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAGGTCCGAAGCG

GTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTTGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCGAACCATC

TAGTAGCTGG 
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Bursaphelenchus tokyoensis 

AB430446 

AAAAGTACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGGTGTAATGGAAACGAATGGA

GTCGACGTATCTGTTGGGTATTCAGCCGGTTGCGGGCCGCAATTGAGGTGTGTGTGTTCTCGC

AAGATGCGCCGCGCTTTATTGGTTGCGGTCGTGGTCGGTTCATTTGCCCGAAGAGTGCGCCG

AGTTGTGTGGTTTTGCCGAATGAAGCGCGTTTAGAGGGCCGCGTCCTTGTGGCGCGGTAGCC

TGTGCGTGTCGAGTTTGGTTGAGGCTGCGCAGCTTTGTGGAAGACGTGGGTTTTTCGCGTGCA

GTCGTGCCGATCGTTCATGCTTGCGTGTTGCACATGTGTAGCGCGTTTGTGTGGGCGGTGGGC

GCGGTTGTGTGCACTACGCTCTTCTCGGCGTGCAGTTGATCACTCATTCGACCCGTCTTGAAA

CACGGACCAAGGAGTTTATGGTATGCGCGAGTTATTGAGTTTGAACGAAGCTCAAAGGCACA

ATGAAAGTGAGACTGTATTGTATTCAACGTGAGTGGGTGCGGCATTCGTGCGGCCCAAGCAA

CGTTGCCCCGTTTCGAGGACTTGTCCTGTTGCGGAGGTTGGGCGTATGCTATGAGACCCGAA

AGATGGTGAACTATGCCTGAACAGGACGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAAGTCCGAAGC

GGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTTGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCGAACCAT

CTGGTAGCTGGTTTCTTCCGAAGTTTCCCTCAGGATAGCTGGTGCACATGATTAACAGATATA

CTCGGTAAAGCGAACGATTAGAGTTCTTGGGATGTATTATTCTCAGACTATTCTCATACTCTA

AATGGTTATGTTGTTGTCGTTTCTTAATTGAACGTCGACTTTGATTGTTGTGCTCCAAGTGGGC

CATTTTTGGTAAGCAGAACTGGCGATGTGGGATGAACCAAACGCGGAGTTACGGTGCCTAAC

TATTCGCTCATGAGACCCCATGAAAGGTGTTGGTTGATATAGACAGCAGGACGGTGGCCATG

GAAGTCGGAATCCGCTAAGGAGTGTGTAACAACTCACCTGCCGAATCAACTAGCCCTGAAAA

TGGATGGCGCTTGAGCGAATGACCTATACTCTGCCGTTGTTGAAACTCGAAAGAAATCTCTC

AACGAGTAGGAAGTACGTTGTGATGGCGTTGAATTGTGGGCGTGAGCTCGAATGGAGCCTTA

TGAGTGCAA 

 

Gênero Cryptaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Cryptaphelenchus 

varicaudatus KY828211 

TGGAAGCGGATGAAGTCGCCGTATCTAGTGCGTATTCAGTTGTTGTGGGCGTGGATCGCTGG

TGTGTCATTCCGCAAGGTTGGCTAGCCGGTGTTGTCTGCGTCTGCGGCGATGCATTTGCGTAC

AGAGTGCAACGGGTCGTTGAGGAGCGTGGAATGAAGCGCAGTTTAGAGGACCAGCTTCGGT

TGGAAACCTGGATTGTGCCGAGAGCCATTGGTCTTCTTCGGTTTATGAGGTTCATGGCCTACG

ACTCGGCTATGTTTGTTCTATGGGGTTTGAGGTGAACACATGTGTTCGCTTCTTATGCTGTGG

AATAGGCGTGGTCGGTGTCACTTGAATCTTCTCGTTGTATTGGCGATCACTTATCCGACCCGT

CTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTATATTACACGCGATTTATTGAGTGTTAAAACTCAAAAG

AGTAATGAAAGTGAATAACTGTCTTCGGACAGCAACGTGATTGTTGGCTCATTCGTGGGCCA

GCACGCAACGTTGCCCCATTCCAAAGGCTTGCCTTGGGGTGGAGGTTGAGCGTGTGAAATGA

GACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGAACAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAAG

TCCGAAGCGGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTTGGTATAGGGGCGAAAGACTAAT

CGAACCATCTAGTA 

 

Gênero Ektaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Ektaphelenchus oleae 

KM370169 

ACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTGAAAAGCACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAA

TCGATATAATGGAAGCGAATGAAGTCGACGTATCTAGTGCGTATTCAGTTGTTGCGGAGGCT

CGAGTGTCGGTTGTGCGAATTCCGCGAGGTTTCGCCGGCGGCGCGTTCGGCTTTCGGGGCGA

TGCATTTACGCGCAGAGTGCGGTGAGTCGGCTGGTGTTGTCGGTGGGATGCTGTTCGCTCAA

GAGGGCGCGCTCCTCACGGAGTGTGTATCCTTGGCGTTGCGGATGCCGATTAACGCCGGCTG

GAGAGTTGCCGGAAAGCATTGGCCTTCACGAGCGTGCGTTCCAGCGGTTGTTGTTTCTCGTGA

GGGGCGCATGCGCACTTCGCTTGAGGCGGCGGCGGTTGGGCGTTCGCTCACTTTGCTTTTCTC

GCCGTATAGTCGGTCACTCATTCGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTATGGTACA
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CGCGAGTCATTGAGTCTGCAGAAACTCAAAGGCGTAATGAAAGTGAGGACTGTGTTCCCAAC

AGTTGATTGATACGAGCGTTGTGCGGTCCGCGGAGCGCCGGCGCGCAGTATCTCCCCATTCTT

GGAGCTTGCTCTGGTGTGGAGGAATAGCGTGTGCAATGAGACCCGAAAGATGGTGAACTATG

CCTGAACAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGTGCAA

ATCGATCGTCTGATTTTGGTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCATCTAGTAGCTGGTTCCT

TCCGA 

 

Gênero Ficophagus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Ficophagus fleckeri LC208749 

AAAAGCACTTTGAAAAGAGAGTGCAAAAGACCGTGAAACCGTTATAGTGGAAGCAGATGGA

GCCGACGTATCCAGCGCGTATTTAGCCATTGTCGAGCGTGATTCGCCTGTTAGGGGTTCTGCA

AAAGTACCGAGTGGGCGTTGTTGCGTACGGCGAGTGGTGCACTTGCGTGCAGAGTGCGCCGA

ATCAATAGGGCCTGTCGCTCGAGGTTCGTTTGAGAGGACCAATCTTTTGGGTTTGGAAACCTC

GACGAACGGGCAGCGGTCGGGTGCGATTGCCATGCTTAAGACGTGCCGATTCTGAGGTTGTT

GCTCAAGTTTGGTGCTGTTCAAATGGGCGCATGCGCTAGTTTGGAAGGTATTGAAGTTGTGC

GGCAGTCTCTCGACATGTATTCGGTGTGTAGTCGGTGACCCATTTGACCCGTCTTGAAACACG

GACCAAGGAGTTTAAAGTGTGTGCGAGTGATTGAGTGTAAAAACTTAAAAGCGTAATGAAA

GTAAGACACTTAGTGTCTGTGATTCGACCCGAACGAGTTTTACTTAATTGGGGCAGTATCGAC

CCATGACTAGAACATGTTCTGTTGTGGAGTTTGAGCGCACGCTTTGAGACCCGAAAGATGGT

GAACTATGCCCGAACAGGA 

Ficophagus fleckeri LC208759 

AAAAGCACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGTTATAGTGGAAGCAGATGGA

GCCGACGTATCCAGCGCGTATTTAGCCATTGTCGAGCGTGATTCGCCTGTTTGGAGTTCTGCA

GAAGTCTTCGGCGGGTGATTGTTGCGTGCGACGAGTGGTGCACTTGCGTGCAGAGTGCGCCG

AATCAGTGGGGCTTGCTGCTCGAAGTTCGGCTTGAGAGGACCGAGTTCATTGAAGTCGGAAA

CCTCGACGAGCGGGTGGCAGTTGAGTCCGACTGTGATGCCTAAAGCCTGTTGGTTCTGGGGC

AATTGTGTGAGTGGTGTTGCTGCTCGAATGGGACGCATGCGTCACTTTGGGTGGTGCGTCATT

TGTGTGCTTGTCTCTTAGCAGGTATTCGGTGTGTGGTCGGTAACCCATTTGACCCGTCTTGAA

ACACGGACCAAGGAGTTTAAGGTGTGCGCGAGTGATTGGGTGTCGAAAACTCAGAAGCGTA

ATGAAAGTGGGACACTTGGTGTCTGTGATGCGACCCGACCGAGCTTAATTGTTCGGACGGGG

CAGCATCGACCCATGACTAGAACATGTTCTGTTGTGGAGTCTGAGCGCATGCTTTGAGACCC

GAAAGATGGTGAACTATGCCCGAACAGGACGAAGTCAGAGGAAACTCTGATGGAAGTCCGA

AGCGGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTGGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCGAAC

CATC 

 

Gênero Laimaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Laimaphelenchus suberensis 

CAAAGTACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGACATAATGGAAGCGGATGGA

GCCGACGTATCGTGCTTGTATTCAATTGCACACGGTTGCATTCCTCTGGTTTGGCATTCCGCA

AGGTTGTCGATTGGATGTGTTTGTTGCTTGGTGTAATGCTTTTGCAAGCGGAGTGCATCGAGT

GGGTTGATTGCGCTGTTGGAAATCAGTTTAGAGGACTTTCCTTCGGGTTAGAACCCTGGATTG

GTGGATAGCAGATGTGGTTGACTTGTTGTCAAAGGCTGGTGAATTCGCGGTTCACGCTGAGG

ATGTTGGCTACTAGTAGGGAACACATGTGCTCTTTGCTCTTAGTTGATGTCTTTGGTGTGTAC

TGCCCGTGCCTTCGACTCGATGTTCAGTTGGTCACCCATCCGACCCGTCTTGAAACACGGACC

AAGGAGTTTACGGTGTACGCAAGTCATTGGGCTATCGAAACCCAAAGGCGTAATGAAAGTG

AGACATTTATTGTCTGTGATGTGAACAATTGTTGTTTCGATGACTTTTGTGCAACATCGCCCC

ATGACTAGGGCTTGCTCTGTTGTGGAGGTCGAGCGTACGCTGTGAGACCCGAAAGATGGTGA
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ACTATGCCCGAACAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGAC

GTGCAAATCGATCGTCTGATTTGGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCGAA 

 

Gênero Matininema 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Martininema baculum 

consenso 

AAAAGCACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGTTATAGTGGAAGCGGATGGA

GCCGACGTATCCAGTACGTATTCAGTTGTCGCCTGGCGCAGATGTTTTATTGTTAGTTCTGTA

AAGTCTACAATGAGGTTATTTGCGTTAGTTGGCAATGCACTTGCGTACAGAGTGCGCCGAAT

CGGTTGGTTGTGCTGTTTAAGAGTAACATAGAGGACTAGCTTGCTAGAAACCTGTGTGACTG

GAGAACAGATGCGGCTGGCTGTAGAGAGGTTGGTGAACTCGTGGTTGGCTGTTGGAGTTAGG

TTGGCTCTTGTGTGACGCATGCGTTGCGCATAGGTTGATTTGGTTGCAATGGTCGATTGCTCA

ACTTCAAATTCGGTGTCTAGTTGGTCACCCATTCGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAG

TTTAAGGTGTGCGCAAGTCATTGAGTGTGAAAACTCATAGGCGTAATGAAAGTGGGACACTT

GGTGTCTGTGATGCGACCTGCTGGAGTCTCGATTCCTGCGGGGCAGCATCGACCCATGACTA

GGACTTGTTCTGTTGTGGAGTCTGAGCGTACGCTTTGAGACCCGAAAGATGGTGAACTATGC

CTGAACAGGACGAAGTCAGAGGAAACTCTGATGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGTGCAAA

TCGATCGTCTGATTTGGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCGAACCATC 

 

Gênero Pseudaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Pseudaphelenchus 

scheffrahni AB971164 

AAAAGCACTTTGGAAAGAGAGTGCAAGAGATCGTGAAACCAATATGAAGGAAACAAACGTA

GCCGACGGATTAGGTATGCATTCATCTATGGTCTTCGGATTGTGGTGCACTTGTGTACTGGTT

GCGCTGGGTCTATCGATGCTGTTGTTTGATGGGGGCAAGTGTGGACCGGCTTGTACGGATAC

CTGTGCTCTTGGATGGCAATTAGTGTTGGTAGGGTTGTTGAGGTTGGCGTTTGTGGCTGCGTG

TGGGAGTGCATTGACCTTTGTGGTAGCACATGTGTTGCTGTARAGTGTTGGTGTGCATCTGTG

CGTAGTTGCTCGTTGATCTTCCCGGTGTCTAGTTGGTGATACGTTTGACCCGTCTTGAAACAC

GGACCAAGGAGTTTAAAGTATGCGCGAGTCAGAGAGTGGTGAAACTCAACGGCGTAATGAA

AGTGAATAGCGTATGTTATGTCGATGTGATGGTGGGCTTGTCCTACTCGCAGCATCGCCCCAT

GCTGGAACTTCGGTTTGGTATGGCGGTTGAGCGCATGCTTTGAGACCCGAAAGATGGTGAAC

TATGCTCGAACAGGATGAAGCCAGGGGAAACCCTGGTGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGT

GCAAATCGATCGTCTGATTTGAGTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACTATC 

Pseudaphelenchus sui 

AB971167 

AAAAGCACTTTGGAAAGAGAGTGCAAGAGATCGTGAAATCAGTGTAAAGGAAACAAACGTA

GCTGACGGATTAGGTATACATTCATCTATGGCCTTCGGGTTGTGGTGCACTTGTGTACTGGTT

GCGCTGGGTCTATCGATGCTGGCGCTTGAAGTGAATAAGTGTGGAACGGCTTGTCCGGATAC

CTGTATTGATGGAAGGTGCTTGGTGTTGGTGGAGCAGTTCGGATTAGCGTTTGCGGCCGCAT

GTGACTGTGCATTGGTATTGATGGTAGCACAGGTGTTATCTTGATTTCTGGTATGCGGTTGTG

TGTGGTTGCTCGTTGATCTTCCCGGTGTCTAGTTGGTTTTACGTTTGACCCGTCTTGAAACACG

GACCAAGGAGTTTAAAGTATGCGCGAGTCAGAGAGCGGTGTAACTCTACGGCGTAATGAAA

GTGAATAGCGAAAGTTATGTGAACGTGATGGTGGGTTCGTCCTACTTGCAACGTTGCCCCAC

GCTTGAGCTTCGGCTTGGTGTGGCGGTTGAGCGTATACTTTAAGACCCGAAAGATGGTGAAC

TATGCTCGAACAGGATGAAGCCAGGGGAAACCCTGGTGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGT

GCAAATCGATCGTCTGATTTGAGTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACTATC 
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Gênero Sheraphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Sheraphelenchus 

entomophagus consenso 

ACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTGAAAAGTACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAA

CCGGAGTAATGGAAGCGGATGGAGCTAACGTATCTAGTGCGTATTCAGCTGTCGAGATTGTC

AATCGCCGGAGTTTGTATTCTGCAAAGTTGCTGCTCTGGTGTTGTTGGCGGTTTTGTCGGTGC

ATTTACGTACGGAGTGCGCTGGGTTGTTCGATGTTGTCGAACGAAGCGAGTTAAGAGGACGC

GAGTTTCGGCTTGTGAAACCTTGGCGCGTCGAGTTCGGTTGACGTTGGATAATTTTGTGGAGT

CGTCGGTACAGACGTGCTTGGCGTTGATGTTGGTTGCGGTTTAGTTTGTACACATGTGTGCGT

TCTTTATCGTGGCTGACGTTGGTGTTGAGTGCTCGGCGTTCTTCCCGGTGTATAGTTGGTGAC

CTATTCGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTATGGTATGCGCGAGTCATTGGGCTTT

GAAACCCAAAGGCGTAATGAAAGTGAGACGTTACTCGTTTTAATGTGAGCATGTGTTTTCGA

ACGCGTGTGCAACATTGCCCCGTTTCGAAGATTTATCTTGTTGCGGAGGTTGAGCGTATGCTA

TGAGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGAGCAGGATGAAGCCAGAGGAAACTCTGGTGG

AAGTCCGAAGCGGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGACTTTGGTATAGGGGCGCAAGACT

AATCGAACCATCTAGTAGCTGGTTCCTTCCGA 

 

Anexo 3. Padrões moleculares novos obtidos para as espécies percentes à família 

Aphelenchoididae do gene mitocondrial COI. 

Gênero Sheraphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Aphelenchoides besseyi 

consenso 2 

GGTGGTTTTGGTAATTGACTCTTACCCTTGATATTAGGTTCTCCTGATATGAGGTTTCCTCGTT

TAAATAATTTGAGGTTTTGATTATTGCCTGTAGCTCTATTTTTGCTTTTAGATTCTAGTTTAGT

AGATATGGGTGCAGGAACAAGATGGGTAGTTTATCCTCCTTTAAGAACTCTTGGTCATCCTG

GAAGAAGAGTAGACTTAGCTATTTTTAGGCTTCATTGTGCAGGGATTAGTTCTATTTTAGGTG

GAATTAATTTTATGAGTACAACTAAGAATTTACGTAGTAGTTCAATTTCTTTAGAACATATAA

GTTTATTTGTTTGAACTATTTTTGTAACTGTTTTTCTTTTAGTTTTGTCTCTACCTGTTTTAGCT

GGAGCTATCACTATATTGTTAACGGATCGTAATTTTAATACTTCTTTCTTTGACCCAAGGATG

GGGGGTAACCCTTTAATTTATCAACATTTGTTTTGGTTCTTTGGTCATCCTGAAGTTTATATTT

TAATTTTACCAGCTTTTGGGATTATTAGTCAAAGAACACTTTTTTTAACTGGTAAAAAAGAGG

TTTTTGGAAATTTAGGTATAGTTTACGCAATTTTAAGAATTGGTTTGATTGGTTGTGTTGTTGG

GCTCAT 

 

Gênero Ficophagus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Ficophagus cf. centerae 

consenso 

TGAATATTGCCAATTATACTTGGTTCCCCCGATATGAGTTTTCCTCGTTTAAATAATTTAAGTT

TTTGATTGTTGCCTGTGTCTTTAATTTTATTAATTGATTCAGGTTTTGTGGATTCAGGTTGTGG

AACTAGTTGAGTAGTTTATCCTCCTTTAAGAACTTTAGGTCATCCTGGGTGCAGTGTTGATTT

AGCTATTTTTAGTCTTCATTGTGCTGGTGTTAGTTCTATTTTGGGTGGTATTAATTTTATGACT

ACGACTAAAAATTTGCGTAGTAGATCTATTTCTTTAGAGCATACTAGTCTATTTGTTTGAACT

ATTTTTGTTACTGTTTTTTTGTTAGTTTTATCTTTACCTGTTTTAGCAGGGGCTATTACAATATT

ATTGACTGATCGTAATTTCAATACTTCTTTTTTTGATCCTAGAATAGGTGGGAATCCTTTAATT

TATCAGCATTTATTTTGATTTTTTGGTCATCCTGAGGTTTATATTTTAATTCTTCCTGCTTTTGG
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TATTATTAGCCAAAGTGTAATTTTTGTTACTGGTAAAAAAGAGGTTTTTGGTTCTCTTGGTAT

GGTTTATGCTATTTTAAGTATTGGTTTAATCGGATGTGTGGTTTGAGCTCATCATATATACACT

GTAGGTATAGATTTGGATTCT 

Ficophagus fleckeri consenso 

TGAATAGTACCTTTAATATTAGGTGCTCCTGATATAAGTTTTCCTCGTTTAAATAATTTAAGA

TTTTGACTTCTTCCTGTTTCTTTAATTTTAATTGTAGTTTCTAGTTTAGTTGATAGTGGATGTGG

TACAAGTTGAGTAGTTTATCCTCCTTTAAGTACTATTGGTCATCCTGGGAGAAGAGTAGATTT

AGCTATTTTTAGTCTTCATTGTGCTGGAATTAGTTCTATTTTAGGTGGTATTAATTTTTTAACT

ACTACTAAGAATATACGTAGTAGTTCTATTTCTATAGAACACACTAGTTTGTTTGTTTGGACT

ATTTTTGTTACTGTTTTTTTATTAATTTTATCTCTTCCTGTTTTAGCAGGTGCTATTACTATATT

ATTAACTGATCGTCATTTTAATACTTCTTTTTTTGATCCTAGAATAGGAGGTAATCCTCTTATT

TATCAACATTTGTTTTGATTTTTTGGTCATCCAGAAGTTTATATTTTGATTTTACCAGCTTTTG

GTATTGTTAGTCAGAGAACTCTTTATTTAACTGGTAAAAAAGAGATTTTTGGGGCTATTGGTA

TGGTTTATGCTATTTTTAGTATTGGTTTGATTGGTTGTGTTGTTTGAGCTCACCATATGTATAC

AGTTGGTATAGATATTGATTCT 

 

Gênero Laimaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Laimaphelenchus suberensis 

consenso 

GGTAATTGATTATTACCTCTTATATTAGGTTCTCCTGATATAAGTTTTCCTCGTTTGAATAATT

TGAGATTTTGGTTACTTCCTGTCGCCTTATTATTATTATTGGATTCTAGTTTTGTGGATATAGG

GAGAGGAACTAGGTGGGTAGTTTACCCACCTTTAAGTACTTTAGGACATCCTGGTAATAGAG

TAGATTTAGCTATTTTTAGTTTACACTGTGCAGGTGTAAGTTCTATTTTAGGTGGAATTAATTT

TATAAGAACAGTTAAAAATCTTCGTAGAAGTTCTATTTCTTTGGAGCATATAAGTTTATTTGT

TTGGACTATTTTTGTTACTGTGTTTTTATTAGTTTTATCTCTTCCTGTTTTAGCTGGAGCTATTA

CTATATTATTAACTGATCGTAATTTAAATACTTCATTTTTTGATCCTAGGATAGGAGGAAATC

CTTTAATTTATCAACATCTTTTTTGATTTTTTGGACATCCTGAGGTTTATATTTTAATTTTACCT

GCTTTTGGTATTGTTAGTCAAAGTACTTTATTCATTACAGGTAAAAAGGAAGTCTTTGGAAAT

TTAGGGATAGTTTATGCTATTTTGAGAATTGGTTTGATTGGTTGTGTTGTGTGGGCTCATCAT

ATGTATACGGTTGGAATAGATTTGGATTCACGTGC 

 

Gênero Martininema 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Martininema baculum 

TGACTATTACCTTTAATAATTGGTGCTCCTGATATAAGTTTTCCTCGTTTGAATAATTTGAGTT

TTTGGTTACTTCCTGTTTCTTTTATACTTTTACTTTTATCTGGTGTGTTAGAATTAGGTTGTGGT

ACTAGTTGGGTATTTTATCCTCCACTGAGAACAAAGGGTCATCCTGGTAGTAGTGTAGACATT

GCTATTTTTAGTTTACATTGTGCTGGAGTCAGATCTATTTTAGGTGGTATCAATTTTATAGTTA

CTACAAAAAATTTGCGTAGGGGTTCTATTTCTTTAGAAAATATGTGTTTATTTGTTTGAACAA

TTTTTGTTACTGTTTTTTTATTGGTTTTATCTTTGCCTGTTCTTGCTGGTGCTATTACAATATTG

TTAACAGATCGTAATTTAAATACTTCTTTTTTTAACCCAAGATTGGGGGGTAATCCTTTAATTT

ATCAACATTTGTTTTGATTTTTTGGTCATCCTGAGGTTTATATTTTAATTTTACCGGCTTTTGGT

GTTATTAGTCAGAGTGCTTTATATTTGACAGGTAAAAAGGAGGTTTTTGGTACTCTTGGGATG

GTTTACGCTATTCTAAGTATTGGTTTAATTGGTTGTGTTGTGTGAGCTCATCATATGTATACGG

TAGGTATGGACTTAGATTCT 
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Gênero Pseudaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Pseudaphelenchus 

scheffrahni AB971165 

AATACTTCCTATAATATTGGGGAGTCCAGATATAAGTTTTCCTCGTTTGAATAATCTTAGATT

CTGATTATTACCGGGTTCCCTTCTTCTAATTACTATAACCTGTTTTGTAGATAGGGGTTGTGGT

ACGAGCTGGGTAGTATACCCTCCTCTAAGGACCCTTGGGCACCCTGGTGTTAGTGTAGATTTG

GCAATTTTTAGTTTACATTTTGCTGGTGTTAGTTCTATCTTGGGAGGTATTAATTTTATTTGTA

CTGCAAAGAATCTACGGAGAGGGAGGATCTCTGTTGAACACCTTAGTTTGTTTGTTTGGTCTT

TATTAGTTACTGTTTTTCTTTTAATTCTTTCTTTGCCTGTCTTAGCTGGTGCAATTACTATACTT

CTTACAGATCGAAACTTTAATACTTCCTTCTTTGACCCTAGTATGGGTGGAAATGTTTTAATTT

ATCAACACTTATTCTGATTTTTTGGTCATCCTGAGGTATATATTTTAATTTTGCCAGCTTTTGG

GGTAGTGAGTCATTGTAGTCTTTATGTTAGAGGTAAAAAAGAAGTATTTGGGTCTTTGGGTAT

GGTTTATGCTATTTTAAGGATTGGTTTAGTGGGTTGTGTTGTTTGGGCACACCACATATACAC

AGTCGGGATAGATTTAGACTCT 

Pseudaphelenchus sui 

AB971168 

GATGTTGCCTATAATATTAGGGAGTCCAGATATAAGGTTTCCACGTCTTAATAATTTGAGCTT

TTGGTTATTGCCGGGATCTCTGGTTTTGATTACTATGACTTGTTTTGTTGACAGGGGTTGTGGT

ACTAGTTGGGTAGTTTATCCCCCCCTAAGTACACTAGGGCACCCAGGGAGAAGAGTAGACTT

GGCTATTTTTAGATTACATTTTGCAGGTGTCAGTTCTATTTTAGGAGGCATTAATTTTATTTGC

ACTGCAAAAAATCTACGAAGGAGAAGGATTTCTGTAGAACATTTAAGGTTATTTGTTTGGTC

CCTATTAGTTACAGTTTTTTTGTTAATTTTGTCTCTTCCTGTGTTGGCCGGGGCTATTACTATA

CTTTTAACTGATCGAAATTTTAATACTTCTTTTTTTGATCCTAGTATGGGGGGTAATGTATTGA

TTTATCAACATCTTTTTTGGTTTTTTGGACACCCTGAAGTTTACATTTTAATTTTGCCCGCTTTC

GGGGTAGTAAGACATTGTAGTCTCTACGTTAGGGGTAAAAAAGAGGTTTTTGGCTCCTTAGG

CATAGTTTATGCTATTTTGAGAATTGGTTTAGTGGGTTGTGTTGTATGGGCTCACCATATGTA

CACTGTAGGTATAGATTTAGATTCC 

 

Gênero Robustodorus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Robustodorus arachidis 

LC369498 

GTTGCTTCCTTTAATATTGGGGGCGCCGGATATAAGGTTTCCTCGTTTAAATAATCTTAGGTT

TTGGTTGTTGCCTGTTTCTTTACTTTTATTGTTGTTGGCTGGGTTTTTAGATATAGGTTGTGGT

ACAAGGTGGGTTGTTTACCCCCCTCTTAGGACTATTGGGCACCCTGGAAATAGGGTAGACTT

AGCTATTTTTAGGCTACATTGTGCGGGTGTAAGGTCTATTTTGGGGGGGATTAATTTTATAAC

TACCACGAAGAATTTACGAAGAAGTTGCATTTCTTTAGAACATATAAGTTTATTTGTTTGGAC

AATTTTTGTTACTGTTTTTCTTTTGGTTTTATCTTTACCTGTTTTAGCGGGGGCGATTACGATA

CTTTTAACAGATCGTAATTTTAATACTGCTTTTTTTGACCCGGGGCTGGGGGGTAACCCTTTA

ATTTATCAGCATTTATTTTGGTTTTTTGGTCATCCGGAGGTGTATATTTTAATTTTGCCTGCTTT

TGGAATTATTAGACAAAGAACAATGTTTTTAACGGGGAAAAAAGAGGTTTTTGGTATGTTGG

GTATAATTTATGCTATTTTAAGAATTGGTTTAGTTGGTTGTGTTGTCTGGGCGCATCACATAT

ATACTGTTGGAATAGACTTAGACTCTC 
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Gênero Ruehmaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Ruehmaphelenchus juliae 

LC031814 

ATTAGTACCACTTATATTAGGTTCACCTGATATAAGATTTCCACGTTTAAATAATTTAAGTTTT

TGGTTATTACCAACATCTTTATTTTTATTATTAGATTCATGTTTTGTTGATATGGGGGCTGGTA

CCAGATGAACAGTTTATCCTCCTTTGAGTACTTTGGGGCACCCAGGGAGAAGGGTGGATATG

GCTATTTTTAGTCTTCATTGTGCTGGTGTAAGTTCAATTTTAGGTGGAATTAATTTTATATGTA

CTACAAAAAATTTACGTAGTAGTTCTATTTCTTTAGAACATATAAGTTTATTTGTATGAACAA

TTTTTGTTACTGTTTTTCTTTTAGTATTATCTTTACCTGTTTTAGCGGGGGCTATTACTATATTA

TTAACTGATCGTAATATTAATACATCTTTTTTTGATCCTAGAATAGGTGGGAACCCTTTAATTT

ATCAACATTTATTTTGGTTTTTTGGGCATCCAGAAGTTTATATTTTAATTTTACCAGCTTTTGG

AATTGTTAGGCAAAGTACACTTTATTTAACAGGTAAAAAAGAAGTTTTTGGTTCTTTAGGTAT

AGTGTATGCAATTTTAAGAATTGGATTAATTGGTTGTGTAGTTTGGGCACACCATATATACAC

TGTTGGTATAGATTTAGATTCT 

 

Gênero Sheraphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Sheraphelenchus 

entomophagus 

CCTACTATGATTGGTGGTTTTGGTAATTGATTAGTGCCTTTAATATTAGGTTCTCCTGATATAA

GTTTTCCTCGTTTAAATAATTTAAGGTTTTGATTATTACCAACTTCTATAATGTTATTGTTAGA

TGCTTGTTTTGTTGATATAGGTAGAGGTACTAGTTGAACCGTTTATCCTCCTTTAAGAACATT

GGGGCATCCTGGTAGAAGGGTAGATTTAGCTATTTTTAGGCTTCATTGTGCAGGTGTAAGATC

TATTTTAGGTGGAATTAATTTTATGTGTACAATAAAAAATTTACGTAGAAGTTCAATTTCTTT

AGAGCATATGAGATTATTTGTATGAACTATTTTTGTGACTGTATTTTTATTAGTACTTTCTTTA

CCTGTGTTAGCTGGTGCTATCACAATATTATTAACTGATCGTAATATTAATACTTCTTTTTTTG

ATCCTAGAATAGGTGGTAATCCTTTAATTTATCAACATTTGTTTTGATTTTTTGGGCATCCTGA

AGTTTATATTTTAATTTTACCTGCTTTTGGTATTATTAGTCAAAGAACTTTATATTTAACTGGT

AAAAAAGAAGTATTTGGTTCTTTAGGTATAGTATACGCTATTTTAAGAATTGGTTTAATTGGT

TGTGTAGTATGAGCTCATCATATATATACTGTAGGTATAGATTTAGATTCTCGTGCTTATTTTA

CTGCTGCTACA 

 

Anexo 4. Padrões moleculares novos obtidos para as espécies percentes à família 

Aphelenchoididae da região ribossomal ITS. 

Gênero Aphelenchoides 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Aphelenchoides bicaudatus 

TTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTACCCGGGACTGAGTTGTTTCGAG

AAATCTACGGACCTGTTTGCTTGCAAGCGGGAAAGTAAATTAATCGCAATGGCTTGAACCGG

GTAAAAGTCGTAACAAGGTAGCAGTAGGTGAACCTGCTGATGGATCACTAACGATTCAAAAC

ACACCTTGTGCTAGTTGCTGTCAAGACCTCTCACCCAAGAAGTGAGGCAGCAACAAGCAAAA

AGCTAAGACTGACGACTATCAACTAGTCGAAAGTCGAAGTTACGCATTCAACGGCTTGTTGG

GTATCTGTGTTCGGTTGAGCAGTTGTGTTTCACGACCGTGGCTGCAATGATTCCGAACGGTAT

AGTCGCTTTAATGGCTCGATTATAGATTTAATGACTCACGGAAGCGCCCAACGAATTCATATT

CATTTTTACTTTTAAAAAACAAAAAGCAAATCAGCTATATCGGTGGATCACTTGGCTCGTAG

ATCGATGAAGAACGCAGTGAATTGCGTTAAGAATCTCGAATTACAGATATTATGAGAGACAT
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ATTTTCGATTGCATATTGCATCGTTGGGCATTTGCTCATCGATATACCCGACTCAGGGTGTGT

ATCCTAACAAGCAAAACCAAGCACAATGTGGGCAACTGATTGTGTTCGAACTGCATAGGACT

GAAAAGTCCACTAAAAGAGTGTTGCTGTTTAAAAGCCATTTAGTAGTTGATTGCAAATGAAA

GTTCGCTTTTGACCGTTAAGAGGCGATTGAATAGCGTCAAGACACTTTGGTTAATCCACCTGA

GTCGGATATGATCACCCGCTGAACTTAAGCATATCAGTAAGCGGAGGAAAAGAAACCAACC

GGGATTTCCTTAGTAACGGCGAGTGAAA 

Aphelenchoides besseyi 

consenso 

TGTTTCCGTAGGTGAACCTGCTGCAAGATCAGGTATCGAAGCAAACAATCGAGTTGGGAGTG

CCGTGGTGCGGATATTCGACGGTCGTCGTGAAGCACTCGGTATTTCCCGATCGCTGGTCTCTT

CAATGAGATTTCAGTTTTCACAAACGGCTTCTCTGGGCCTCTATGTTGGATTGAGCAGTTGTG

TTCCACGTCCGTGGCTGCGACGATGTCCAATAGTAGACACCGCTTCGGCGGTGTTAGAGTTG

ATGACCCGGTCGGGCACCCAGAACCAACAACCCATTTTCAATTCATTCAATGCCAACTAATC

GAGCAAGTTATGTCGGTGAATCACTTGGCTCGTGGGTCGATGAAGAACGCAGTGAATTGCGT

TAATAAGCACGAATTACAGATATTACGAGTGCCTTGTTTTCGATTGCATATTGCGTCGTCGGG

TTCTGCCCTTCGACATACGCAGCTCAGGGTGTTTTCATGGAAAGGGAAGCCAAATGCATTGT

GTAATGGTTTTCGCTATCGAATCGTCGACTCTTCCCCACGGAATGCAGTTGACGTGTTCGCTT

TGGTGGCGTATTCTTCGGAGTATGCCTGTGATTACGTTGTTAGTACTGTTCGAACGATGTCCA

TGTGCAAGGAACATGATTCGATTGGCTTTTGATCTGTACGGCTTTGAGTGACTTGATTCCACA

ATTGAGATGCTTGGCTGTTATTGAGAAGGTCTTTGCGAGTTGTTGTTCGGATGTCGGCAGTGC

GATTGATGACACTGACCATTTGATTGGTTGAAATCCACCTGAGTTGCGTATGACCACCCGCTG

AACTTTAAGCTATAACATAT 

 

Gênero Bursaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Bursaphelenchus eucarpus 

MG840409 

GTAACAAGGTAGCCGTAGGTGAACCTTCGGCTGGATCATTATCGATCATATGACATTTTATTC

GAAAACAACAGTCGGCAGCGCTTAGGGGGGCGTTGTCGAGTATTACTTTTAACGGCTTGGTT

TGGCTTCTGTGGAAGGTTGAGCAGTTGTGTTTCACGTCCGTGGCTGCGCATGATACTGACCGA

TAGCTTGATGCTTTTTGCGTTGAGTGAGAATCAATGACCCCGAGAGGGCGCCAAACAAACAC

CTATCATTTCGTTTATATACATGTTACAAGTGACTAAAAGTTACTCCGGTGGATCACTCGGTT

CGCGGGTCGATGAAAAACGCAGTGAATTGCGATAAGAAGTACGAATTACAGATATTACGAG

TACCATGTTTTTGAATGCATATTGCGCCGTTGGGCTATGCTCTTCGGCATATGTGATTCAGGG

TATGTTTACACAACAACAGAGCTTCTATTGTTTCTCCAGATTGTTGGAGTTGGTTGTATAAGG

CTACTGCTACGAGCTTGGCGGTTGTTTGCGTGCTTGCGTGCTTTGGTACGTTTGTGTGCGGGC

ATTCGTTTTCGTGTGGTCAGAGTTGGTGCATTCGTGTGCTGCTCGGATACATTGTTGTTTGATA

GTTTGTTTGCGATATGCTTGGCATTTAGTTGCTGTGGCGTTGAGCTAAACGTTCGAGATACCG

TCGGTTTGCCGATGATAGACTGTGCTTTGGTTTTGTGCGTTTTCGCATATGTTGCGCTGTTTGT

CGTTGTGTGTGAACTGTGCGGGGGCTTTTGTCGGTGAGAACTGGCATTGGCTGCTCGTTCGGC

ATACTGTCTTAGTTTTAAACTACCTGAGTTATGTATGATCACCTGCTGAACTTAAGCATATCA

GTAAGCAGAGGAAAAGAAACAAACATGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAA 

Bursaphelenchus ratzeburgii 

consenso 

TTATCGATCACAAACACCTGTTACGCATTTGCTTTCTTCGGAATTGCAAATTTCGTTGTTCTTC

GTGAATAGCGAGCGCGTACATGACAGCAATGTTGTGTATGCTACCTAATCGAAAACGAATTT

AACGGCTTGGTTTGGCTTCTGTGGAAGGTTGAGCAGTTGTGTTTCACGACCGTGGCTGCGCAT

GATACTGACCGATAACTTCTCCGCTTTGCGTGATGGAGTGAGAATCAATGACCCCGAGAGGG

CGCCAAACAAACACCCATTCATTTATTCTTTGTTATGTGAAATTGAAAGTAACAAAAGTTACT

CCGGTGGATCACTCGGTTCGCGGGTCGATGAAAAACGCAGTGAATTGCGATAAGAAGTACG

AATTACAGATATTATGAGTACCATGTTTTTGAATGCATATTGCGCCGTAGGGTTATGCCCTTC

GGCATATGTGATTCAGGGTATGTTTCATACAACACAGCGCTCTATTGTTTCTTCGTTAAGTCG

AAGGTTAAAGTTTTGAGTGACTGTTGAAGACAGGCAGCTGTTCGTTTGCCGCTTTATGGCGA

GTGAGCGTGCAGTTGTTTAACTTGGCGTGGTCAGACGTTTCGGCGTCGGATAGCTAACGTTTG

TGAAGTGGTGTTCGAGTGATTTGCAAAAGTCGTTCGAAACAACTTGGGATATTGGCTTTGCG

ATTTGCCAGTAATGTTGATGTGTTTAACCGATTTGCTTGTGCAATTTTTGACGCGTCAATGGC

TGGTAGTCGTTTTGCTGAGGGTTCGGCGTTTCTTGTAAATGCTAGACTGCCCGGTTGGCACTG
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TCTTTGCTAGTTTCAAACTACCTGAATTACGTATGATTACCTGCTGAACTTAAGCATATCAGT

AAGCAGAG 

Bursaphelenchus sinensis 

MG934676 

CGTAACAAGGTAGCTGTAGGGTGACCTTCGGCTGGATCATTAACGATCACAAACACCAGTTA

CGCGCTTTTGAAGAATTCGAAAACGTTGTCGTTGCACGCTTGTGTGCTTCGGCGTCGCTGTTC

TTCGGAACAGCTATGTGCACCATTGCAAGTGCATTGAACGGCTTGGTTTGGCTTCTGTGGGAG

GTGGAGCAGTTGTGTTAAACGACCGTGGCTGCGCATGACACTGACCGACAGCTTGACGCTTC

GTGCGACGAGTGAGAATCAATGACCCCGAGTGGGCGCCAAACAAACACCCATTATTCATTCA

TATATTTGATCATAATTGATAAGTTACTCCGGTGGATCACTCGGTTCGCGGGTCGATGAAAAA

CGCAGTGAATTGCGATATGAAGTACGAATTACAGATATTACGAGTACCATGTTTTTGAATGC

ATATTGCGTCGTTGGGCTTTGCTCTTCGACATATGTGATTCAGGGTATGTTTCTCAAACACAG

AGTCCTTATGTTGCCGTCGTTGTGGCGTTTCGGACTACTGCTTCATGTACAGACGGCTGTATT

GCTTGCCCGCTCGGGTGTTGGCTTGCAGTCGTTTTACGTGGACGTGCGCTAGGGCTTGTTCCT

TGTGCCGTTAGCATTATGCAGGTGGTGTTGTTTTGTGGCGTGGCCTCTGTGCCTTCCCACATG

AACATTGAGGAGACTGTTGTTGGTGCCGGCTCATTCTTATTGAATGCAACTGTTTTGCCGTTT

GTGCAATTGGCATGAGAGTTTGAGCTTTGTGTGTTCCGATGGCAGGTGTGGTGCATGCAACA

TGTTGTTGTGTGATGCTGCTGCCTCGTTGGCAATGCCTACCTAGTTTTTTGAAACTACCTGAGT

TACGTATGATTACCTGCTGAACTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAAAAGAAACAAACATG

GATTTCCTTAGTAACGGCGAGTGAAA 

Bursaphelenchus tokyoensis 

AB430445 

TCTAAGTGGAGTATTATAAAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAACTTACTG

GATCTTTTTCTTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGAATCAAGCTCTGGG

CTTCGGTCCAGAGTGCAATTATTGGAGCAAAACCGGTCTCGTATCGTTTGCTAACTCAGGATA

ATTTTGCATATCGCATGGTCTTGTACCGGCGAAGTTTCCTTCAGGTATCTGCTTTATCAACTAT

CGTTGGTAGTTTATTGGTCTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCGGGGTTTGACTCCG

GAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTACCC

AATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACAAGATCGTTCTCTATGAGATCGATTAT

TGGAATGAGTACAATCCAGAAATTTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGC

AGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAAAGTTCGTAGT

TGGATTGTGAAGCAGGTGTGGGTCCACTCTCTGAGTGCGTACTCAACGCTTGCATTTTGCATG

TTTTCGGGTGGTTTGCTTCGGCGGCCACGTGATGCATGCAGGATTACTTTGAACGGCTCAAGT

GCTTAAAGCAAGTCCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAACAAGGTTGTGGCT

GAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTAAAACAATGGTTAAAAGGAACAGCCGGGGGCATTCGTAT

CGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGACCGACAGCGAAGGCATTTGC

CAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGCTC

TAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTTTATTCATGAGCGGGGA

GATTTCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTTAA

AGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACACGG

GAAATCTCACCCGGCCAGTACATTGTAAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTTCATGATTCGG

TGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAACG

AACGAGACTTTAACTATTAAATAGTGCGCATGTTGCTTTTGCTGCGTGTGATCACTTCTTAAA

GGAATTTGTGGTTTTCAACCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGT

TCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGATGGTAACAGCGTGATTGTCCTCTTCCGACAGGAATT

GGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATGAACGA

GGAATTCCAAGTAAATGTGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACAC

CGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATTGCCGGCGTTTCGATG

TTTCGGCATTGGCGCTGGTGAGAACTAGTTTAATCGCAGTGACTTGAACCGGGCAAAAGTCG

TAACAAGGTAGCCGTAGGTGAACCTTCGGCTGGATCATTAACGATCAAACTTTTTCATTCAAT

CGTTTCGCCAGTCGATTCGATGATACGTTTGGCTGTTGCACGTTTTTTCCGCCATTCGTGTGTT

GTTGTTTTTCGCTGCGAGTGCATGGGTGGTGGGCTTGTAATGAGCTGCCATCCATCGCTTGCC

AACAGTTCGGTTTGGGTTTCTGTGCGCCATTGCCGAGTCAGTGCGGGACTGTGCTGATAGATG

AGGCTGGCCGGCAACTTGTCCGTGGCAACACGTCGACGAGTGTAGAATGTTGAAGAGCCGA

ATGGCCGCCCAAGCAAAACATTTGTTTATTTGAAACTATTTCGGACAATTTGAAAGTAAAAC

CAATTACTCCGGTGAATCACTTGGTTTGCGGGTCGATGAAAAACGCAGTGAATTGCGATAAT

AAGTACGAATTACAGGTATAATGAGTACCATGTTTTTGAATGCATATTGCGCTCTTGGGCTTT

GCTCTTGGGCGTATTCGTCTCAGGGTGGACTATTGACATGGCGAGCCGTTATTGTTTGCTGGG
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CTCGCCGTAATTGATTGAGACTTGGCGGCGCGAACTTGAATGAAAATTCGGTTCGTTCGGCTT

TTGTTACAGTGATTTCGAAAGATTGTTGTGTAGTCGGGTTGTGTACTGGTTGCGCTTAATTGT

CGACACAGTCGAACCCGCGGTGGGCGCGGCCTGCCAAATGCCTTGTCATCCAATTAGTGACG

CGTAATGGTTTTTTGCTGTCGCTTGTATGTTGGTTGGTTTGGTGTTGGGCGTGGCATTCCAAAC

GCGTCGGGCCGTTCGTGGCTGCACTCGATTGATTGTAATTCACCTGAGATGAGTACGATTACC

TGCTGAACTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAAAAGAAACAAACATGGATTT 

Bursaphelenchus tokyoensis 

KY646465 

TTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAATTACTTCGAG

AAAACTAGGGATTGCCGGCGTTTCGATGTTTCGGCATTGGCGCTGGTGAGAACTAGTTTAAT

CGCAGTGACTTGAACCGGGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTAGGTGAACCTTCGGCTGG

ATCATTAACGATCAAATCTTTTCATTCAATCGTTTCGCCAGTCGATTCGATGATACGTTTGGC

TGTTGCACGTTTTTTTCGGCCATTCGTGTGTTGTTGTTTTTCGTGGCGAGTGCATGGAGGCTTG

TAATGAGCTTCGTCGCTTGCCACAACAGTTCGGTTTGGGTTTCTGTGCGCCATTGCCGAGTCA

GTGCGGGACTGTGCTGATAGATGAGGCTGGCCGGCAGCTTGTCCGTGGCAACACGTCGACGA

GTGTAGAATGTTGAAGAGCCGAATGGCCGCCCAAGCAAAACATTTGTTTATTTGAAACTATT

TCGGACAATTTGAAAGTAAAACCAATTACTCCGGTGAATCACTTGGTTTGCGGGTCGATGAA

AAACGCAGTGAATTGCGATAATAAGTACGAATTACAGGTATAATGAGTACCATGTTTTTGAA

TGCATATTGCGCTCTTGGGCTTTGCTCTTGGGCGTATTCGTCTCAGGGTGGACTATTGACATG

GCGAGCCGTTATTGTTTGCTGGGCTCGCCGTAATTGATTGAGACTTGGCGGCGCGGACTTGA

ATGAAAATTCGGTTCGTTCGGCTTTTGTTACAGTGATTTCGAAAGATTGTTGTGTGGTCGGGT

TGTGTACTGGTTGCGCTTAATTGTCGACACAGTCGAACCCGCGGTGGGCGCGGCCTGCCAAA

TGCCTCGTCATCCAATTAGTGACGCGTAAATGGTTTTTTGCTGTCGCTTATATGTTGGTTGGGT

TTGGGKGTTGGGCTTGGCACTCCAAACGCGTCGGGCCGTTCGTGGCTGCACTCGATTGATTGT

AATTCACCTGAGATGAGTACGATTACCTGCTGAACTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAGAA

GAAACAAACATGGATTT 

Bursaphelenchus xylophilus 

consenso 1 

GTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAACGAACGAGACTTTAACTATTA

AATAGTGCGCATGTTGCTTCGGCTGCGTGTGATCACTTCTTAAAGGAATTTGTGGTTTTCAAC

CTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGATGTTCGGGGCCGCACGCGTGC

TACAATGGTGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTTCCGACAGGAATTGGCAAACAGTTGAGATAT

TATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCTCTCATGAACGAGGAATTCCAAGTAAATGTG

AGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTGCCCGGGA

CTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATCGCTGGAGTTCGATGTTTCGGCATTGTCTTTGGTGA

GAACTAGTTTAATCGCAGTGGCTTGAACCGGGCAAAAGTCGTAACAAGGTAGCCGTAGGTGA

ACCTTCGGCTGGATCATTACCGATCCTATGACACATTTATTCGTGCTCGTCACGATGATGCGA

TTGGTGACTTCGGTTGCCGCGCATGATGGCGGTTCGATTCGCGTCGTTCCGCCTACTGATGGT

TCGCATGGAAGCCGAGAGGCGACCGTGCAACGGTGAAGTCTGGGTTTCTACGTGCTGTTGTT

GAGTTGGCGTTTTACCGTGCCGACAGATGAGACCAGCCAGCTGCTTGCCGATTCGTTCTGGC

GAGCGTAGGATTGAAAAGCCCGAGAGGCTGCCCTGACAAAACATTCATTTTACATTTATTTT

GTTGGAAAAGAGCTTTAAGTTACTCCGGTGGATCACTTGGCTCGCGGGTCGATGAAGAACGC

AGTGAATTGCGATAATAAGTACGAATTACAGATATTATGAGTACCATGTTTTTGAATGCATAT

TGCGCTCTTGGGCTTTGCTCTTGAGCATATTCGATTCAGGGTGTGTTTTTAAACTCGAGCAGA

AACGCCGACTTGTTTTTTTCAAGTTTCTGCACGTTGTGACAGTCGTCTCGCATTGTTCGCGCA

ATGTTAGGCACCATCTGTTTTACGCGGTTTGTTCCGCGACCAATATCTTCTACGCACTGTTTGT

CCGTGCGGGGCGAGAGGGCTTCGTGCTCGATTGTCGTGCGCGGCTAAACCGTTTGGTGATGT

TGTTTCAACGGCGCGGCCGTCAGGGACGTTCGGATGAGAATGTTTGGAGTCCTGGCTGCGGT

TTGTTGAGCTTCGTCGTGAAGCCTTGCGGGCAGTGTTGTCGGAATTGGTTGAAACCACCTGAG

TTGGGTATGACTACCTGCTGAACTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAAAAGAAACAAACAT

GGATTCCCTTAGTAACGGCGAGTGAAACGGGAAGAGCCCAGCGCTAAAGGTTGTTGGCTTCT

GGCTGATGACCGGTGTAGCGTATAGAACCTTCGTTCGGCTTGTTCAGGCTGGCTTAAGTCTCG

TTGGAACGCGGCGGCTAAGACGGTTTTACCCCGGTAAACCTGGCTGGACTTGGTGAGTGTTG

GTTCTGGGAGTCGGGTTGTTGGAACAGCCCAAAGTTGGTGG 
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Gênero Robustodorus  

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Robustodorus arachidis 

LC369497 

ATGTGTAAGTAGAGTTGATATAAGGCGAAACTGCGAACGGCTCATTACAACAGATATAATTT

ACTTGTCTGATTGCCAAGAAACGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACGTGCACAAAT

CGTGATTCGCTTGCGAGTCGCGTGCGCTTATCGGAGCAAAACCAAACCTTCGGGTCGTTTGCT

AACTCTGGATAATCCAGCCTATCGCATGCCTCACGGCGGCGAAGCGACATTCAAGTATCTGC

CCTATCAATTATCGTAGTTAGTGTATTGGACTAACTAGATGGTGACGGGTAACGGAGAATCA

GGGTTCGACTCCGGAGAGGCCGCCTTAGAAACGGCGACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGC

GCGAAAATTACCCACTGCTCACTCTGAGCGAGGTAGTGACGAGAAATAACAAAGCCGTTCTC

TTTGAGGTCGGCTATTGGAATGGGTACAACCTAGACAATTTAACGAGTATCAACGAGAGGGC

AAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGGT

TAAAAAGTTCGTAGTTGGATTGTTGAGTCGGGGCGGGAGGCGCTTAACGGCACTTTCTCGCT

TCGGCATTTGCGTCTTTGCGCGGGTGTCCTTGTGGCATCCTCGCTCGGCGCGGATTACTTTGA

ACGGCTTACGTGCTCAAGGCAGGTCAATTGGACCGATTACCGGTGCATGGAATAATGGAACA

AGGTCTCGGCCGAGTTTTGTTGGTTTTGTCGGCTGAAACAATGGTTAACAGGAACAGCTGGG

GGCATTCGTATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGCAGCGAGACGCACTAAAGCG

AAGGCATTTGCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATT

AGATACCGCCCTAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTATCGATCCGCCCGTGGACTCCAAA

TTCATAGGCGGGGAGGTCGCCGGAAACGAAAGTCTTTCGGTTCCGGGGGAAGTATGGTTGCA

AAGCTGAAACTTAAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAAT

TTGACTCAACACGGGAAATCTCACCCGGCCAGTACATCGTAAGGATTGACAGATTGAAAGCT

CTTTCATGATTCGGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGCGTGAGTCGTCTGCT

TAATTGCGATAACGAGCGAGACTCCGATTGTTAAATAGCGCGGGGATTGGCTTGCCTGTCCC

CTGTGCTTCTTAACGAGATTGGGCGCTTCAAGCGCCAAGAGATGGAGCAATAACAGGTCTGT

GATGCCCTTAGATGTTCGGGGCTGCACGCGTGCTACAATAGTAGCAACAACGGGATTGTCCT

CCTCCGATAGGAGTTGGCAAACCGGTGAGATGTTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATT

TTCTCTCATGAACGAGGAATTCCAAGTAAATGCGAGTCATCAACTTGCATTGATTACGTCCCT

GCCCTTTGTACACACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTATTTCGAGAAATCTACGGACC

GACGTCTAGGCATTCGCGTGCCTCCTCGCTGGAAAGTAGCTTAATCGCGATGGCTTGAACCG

GGCAAAAGTCGTAACAAGGTACCTGTAGGTGAACCTGCAGGTGGATCACTAACGATCAAAG

CAAAACCCTTGTCGATTGCTGCCCCTTCACGGGGTTCAGTATACCAAAATGAACGGCTCTCTG

GGTTCCTATGTGTAGACCGAGTAGTTGTGATGAACGTCCGTGACTACGAGGAAGTCTGCCGA

CAGCTCCCCGCTTGCGGGTGAGAGAGGATTAATGACCCGCAGTGGCGCCCAGAACTCATACT

CATTCATTCACATTTTCCCAAGACACATAGATGAACGTAAAGCCATATCGGTGGATCACTTG

GCTCGTAGATCGATGAAGAACGCAGTGAATTGCGTCAATAACCGCGAATTACAGATACCATG

AGCGGCTTGTTTTCGATTGCATATTGCGTCGTTGGGCTTGCGTCCATCGGCATATTCGATTCA

GGGTGTGTATTCGAGTGGTGGAACTACATTGTTCACCGTCATAGTAGCGACGCTTTCGAGGTC

GCTACTCACTATCGACACTTAAAGTGACCGTTGTTGGCGATGTGGTAAGAACCAGAAGAGGA

GCCGTGTGTGCAGTTGTTGCATGAATTTCTCGTCGACATCCGCACACGACTTCCTCGCTGGTC

GCCCAGTCACTGGTTGAATCCACCTGAATCGTGTATGAGTACCGGCTGAACTTAAGCATATC

AGTAAGCCGAGGAAAAGAAACTACCAAGGATTCCCTTAGTAACTGCGAGTGAAAAGGGAAG

GGTTCAGCGCTAAAGCCGACTCTCATTGGGGTGTTGGCGGTGTGGCGTTCGAGAGAGGAGTG

TCGTCGGCGGTTGTCTGGTTTAAATTTCGCTGGAACGCGATTGCAGAGATGGTTTCACACCAG

TATGACCGGTGATCGTTGGCGACTTCCTCGCTCTAGAGTCGGGTTGTTTGGAAACGCAGCCCA

AAGCGGGTGGTAAACTTCACCTAAGGCTAAATACGGCTACGAGACCGATAGCAAACAAGTA

CTGTGAAGGAAAGTTGAAAAGCACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACGTGAAACCGATGT

GGTGGAAGCGTATGAAGCCGGCGTATTTAGTGCGCATTCAACTATTCAGTTGGGCGATTCTCT

GGCCGAGCATTCCGTAAGGTTGCCGACCGGTGATTGTTGTTTGATTGGATGGTGCATTTGCGT

ACGGAGTGCGTCGAATCGGTTGGATTCGTTGTTCGATGGTCGTGTAGAGGACCAGTCTGCGG

ACAGGAAACCTGTGCGACTTGAGGGCAGTCGAGTCTGGCTGCATTATGATGCTGTTGGTGAA

TTCGTGGCCCCCCGCCGTCGATTAGATGATTCGTGTGTGATGCTTGCATTTCGCGCTTGTTGTC

GAGGTCGGCGGCGGGAGTTGCTCCACAGCATATTCGGCGTAAAGTCGGTCACTCATATGACC

CGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTAAGGTGTGCGCAAGTCATTGGATTCGCGAAATYCA

AAGGCGCAATGAAAGTGAGCCACTTAGTGGCTGTGATGCGAGGCACTCGTTGTCGCAGCATC
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GCCCCATGACTAGGCCTCGGTCTGTTGTGGCGGCTGAGCGTACGCTTTGAGACCCGAAAGAT

GGTGAACTATGCCTGAACAGGACGAAGTCAGAGGAAACTCTGATGGAAGTCCGAAGCGGTT

CTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTGGGTATAGGGGCGCAAGACTAATCGAACCATCTAG

TAGCTGGTTCCTTCCGAAGTTTCCCTCAGGATAGCTGGAGCACTCGTTGTGCAGATATACTCG

GTAAAGCGAACGATTAGAGTCCTTGGGATGTATTATTCTCAAACTATTCTCAAACTCTAAATG

GTTATGTTGTCGATGTTACTTAACGCATGTGAACATCGACTTCGATTGCCGTGCTCCAAGTGG

GCCATTTTTGGTAAGCAGAACTGGCGATGTGGGATGAACCAAACGTGGAGTTAAGGTGTCCA

ATTCGCCGCTCATGAGACCCCATAAAAGGTGTTGGTTGATATAGACAGCAGGACGGTGGCCA

TGGAAGTCGGAATCCGCTAAGGAGTGTGTAACAACTCACCTGCCGAATCAACTAGCCCTGAA

AATGGATGACGCTAGAGCGGCGAACCTATACTCCGCCGTTGATGCCTAGTGGAAAGGGCTCA

ACGAGTAAGAAGGTTGTTGTGATGGCGTTGAAGGCGCGGCGCGTGAGCGCGGCTTGAGCCGT

CATGAGT 

 

Gênero Ruehmaphelenchus 

Espécie Molecular Padrão Molecular 

Ruehmaphelenchus juliae 

LC031813 

TCTAAGTGGAGTATTATAAAGCGAAACTGCGAACGGCTCATTATAACAGATATAACTTACTA

GTTCTTGTTTCTATATGGATAACTGCGGTAATTCTGGAGCCAATACATGCATTAAGCCGCTGC

CTTCGGGTTAGCGGTGCAATTATTGGAGCAAAACCAGTCTCGTACTGTTTGCTAACTCTGGAT

AATTCTGCTTATCGCATGGTCTCGTACCGGCGAAGTAACTTTCAGGTATCTGCTTTATCAACT

ATCGTTGGTAGTTTATTGGACTACCATGGTGTTGACGGGTAACGGAGAATCAGGGTTTGACT

CCGGAGAGGGAGCCTTAGAAACGGCTACCATGTCTAAGGATAGCAGCAGGCGCGAAAATTA

CCCAATATCAAAACGATGAGGTAGTGACGAGAAATAACGAGATCGTTCTCTTTGAGGTCGAT

TATTGGAATGAGTACAATTCAGAAAATTTAACGAGTATCTACGAGAGGGCAAGTCTGGTGCC

AGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCTCGTAATGTATAGAATTATTGTTGCGATTAAAAAGTTCGT

AGTTGGATTGTAACGCGGCCATGGGTCCATCCTCGTGATGTGTACTCAATGGTCGCATTTTGC

TGGTTTTCGAGGCGTCGTTTCGGCGGCGCTCTTGATGCCAGCAGGATTACTTTGAACGGCTCA

AGTGCTTAAAGCAAGTCTTATGACTGAATACCGGTGCATGGAATAATGGAAGAAGGTTGCGG

CCGAGTTTTATTGGTTTTGTCGGCTGAAACAATGGTTAACAGAAACAGCCGGGGGCATTCGT

ATCGCTGCGCGAGAGGTGAAATTCGTGGACCGTAGCGAGACGCCCGACAGCGAAGGCATTT

GCCAAGAGTGTTTTCATTAATCAAGAACGAAAGTCAGAGGTTCGAAGGCGATTAGATACCGC

CCTAGTTCTGACCGTAAACGATGCCAACTGTCGATCCGCTTGTGGATTCAATTCATGAGCGGG

GAGATTCCCGGAAACGAAAGTTTTTCGGTTTCGGGGGAAGTATGGTTGCAAAGCTGAAACTT

AAAGGAATTGACGGAAGGGCACCACCAGGAGTGGAGCTTGCGGCTTAATTTGACTCAACAC

GGGAAATCTCACCCGGCCAGTACATCGTAAGGATTGACAGACTGACAGCTCTTTCATGATTC

GGTGAATGGTGGTGCATGGCCGTTCTTAGTTCGTGGATTGATTTGTCTGGTTTATTCCGATAA

CGAGCGAGACTTTGACTATTAAATAGTGCACTCGTTGCTTCGGCTGCGAGCGATCACTTCTTA

AAGGAATTTGTGGTTTCCAACCTCAAGAAATTGAGCAATAACAGGTCTGTGATGCCCTTAGA

TGTTCGGGGCCGCACGCGTGCTACAATGGTGGTAACAGCGTGATTGTCCTTTTCCGACAGGA

ATTGGCAAACAGTTGAGATATTATTATGGCTGGAATTGAGTGTTGAAATTTTCCCTCATGAAC

GAGGAATTCCAAGTAAATGTGAGTCATTAACTTGCATTGATTACGTCCCTGCCCTTTGTACAC

ACCGCCCGTCGCTGCCCGGGACTGAGTTACTTCGAGAAAACTAGGGATCGTTGGAGTCCGAT

GTTCGCATCTGCTTCGATGCAAACTAGCTTAATCGCAGTGGCTTGAACCGGGCAAAAGTCGT

AACAAGGTAGCCGTAGGTGAACCTTCGGCTGGATCATTACAGTTCCAAACAAAAACCTTGTC

GTTTTCGACGCATTGGAGAGTCGACGCCTGAGAACGTCGTCTCTGCGTTTGCACACTGTATAT

TGTTGTGCTGATCAAACCTTAACGGCTCCGTTTGGTTTCTGTGGGTCGGCTGAGCGGTCGTGT

CGAACGTCCGTGGCCGCGCATGATGTCGACCCGGTATTTCGCGCCTTTCCGCATTGGCACACA

CACGCTTTTGTGTGTGTGTGTTGGTGTGAATGTGCTGTGGAACAGAATCAATGAACTCAAGA

GGTCGCCAAACAAACACCAATTATTCTAATTCTTTTAAGCTGTGAAAATAATATATAAGTTAT

ACCGGTGGATCACTTGGCTCACGGTTCGATGAAAAACGCAGTGAATTGCGATAAGAAGTACG

AATTACAGATATTATGAGTACCATGTTTTTGAATGCATATTGCGCTGTTGGGCTTTGCTCTTC

GGCATATGTGATTCAGGGTATTTTCCATACAACAAGGTTGTTTCCGCCCCGGTGGAGATATAC

CGTTTCATTACGAGCGTCTTCCGTGTGAGAGCGGTCGACTAACGCGAATGTAAATGAATGAA
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AAGCAATGGTGTTGAAGCGACTGCGGATGCTTTTGCATTCACGGTTGCGGAAAACGCACGAG

ATACGACCGATCGTGTCCGTCACCACGTCAAAGGCGCATGTAAATGATTCGCTCATATGCGT

TGCGGTGAATGTGTTCGACGATTGTACGTCGGGGGTTGGCGGCTGCTATTGCGGCGAACCGA

TCTGCTCGTGCGGCATTTGTGTTGCAATGAAACTACCTGAATTGCGTATGATTACCTGCTGAA

CTTAAGCATATCAGTAAGCAGAGGAAAAGAAACAAACATGGATTCCCTGAGTAACTGCGAG

TGAAACGGGATGAGCCCAGCGCTTAAGGCTTCTGCTCGTTTGAGTGGCGGCCGGTGTAGCGT

ATAGAGCTTTCGTTTGCTTGTCCGCGGCTGGTCTAAGTTTTGCTGGAAAGCAATGGCATAGAC

GGTTTAACCCCGGTATGGCCGGCTGCGGTTGGTAAGTGTAGGTTCTTGGAGTCGGGTTGTTTG

GAATCGCAGCCCAAAGCGGGTGGTAAACTTCACCTAAGGCTAAATATGACCGTGAGACCGAT

AGAAAACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTGAAAAGTACTTTGAAAAGAGAGTGCAAGAGAACG

TGAAACCGGTATAATGGAAGCATATGGAGTTGACGTATCTAGCATGCATACAGTTGCTCGGC

GTGGCAATTGCGGCGTTCGTCGTTCCGCAAGGTCGACTGCGTTGTATTGTTGTTGCGTTGTGT

GATGCATTTGTGTGCGGAGTGCGCCGAGTTGCGTTGTGGCGTCGGTTGAGACTGTTCGAGAG

GACATGATTTTCGGATTGTGAAACCTTGGACGGTGTAGGCCGGTTGCTGCTGCGTAGCTTTGT

AGAGATGTGGGCCTACGTGCGGCGTTGGGTCGGTACCGTTGGTTTGTGTTGTACGCATGCGT

GCGGCGCTTATGAATTGTGCCGGCTCGGCGTTGTACTCTGCATCATTCTCGGTGTATAGTCAA

TGACCCATTTGACCCGTCTTGAAACACGGACCAAGGAGTTTATGGTATGCGCGAGTTATTGG

GTCGACGAAACCCAAAGGCGAAATGAAAGTGAGACCTTACTGGTTTGAATGTGATCGGCTTC

TGTTTCGATGGTTGTCGAGCAACATTGCCCCGTTTCGAGGACTTGTCCTGATGCGGAGGTTGA

GCGTATGCTATGAGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGAACAGGATGAAGCCAGAGGAA

ACTCTGGTGGAAGTCCGAAGCGGTTCTGACGTGCAAATCGATCGTCTGATTTTGGTATAGGG

GCGCAAGACTAATCGAACCATC 

 

Anexo 5. Tamanho dos amplicons do gene ribossonal 18S para os padrões moleculares 

pertencentes a família Aphelenchoididae. 

Gênero Tamanho do 

Gene 18S (pb) 

Anomyctus xenurus 834 

Aphelenchoides besseyi consenso 808 

Aphelenchoides bicaudatus  806 

Aphelenchoides bicaudatus consenso 806 

Aphelenchoides cf. bicaudatus 840 

Aphelenchoides blastophthorus 758 

Aphelenchoides blastophthorus consenso 808 

Aphelenchoides composticola 822 

Aphelenchoides fragariae consenso 812 

Aphelenchoides fujianensis consenso 823 

Aphelenchoides gorganensis 824 

Laimaphelenchus heidelbergi 

(Aphelenchoides) 

797 

Aphelenchoides iranicus 806 
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Aphelenchoides macronucleatus 818 

Aphelenchoides pannocaudus 820 

Aphelenchoides paradalianensis 820 

Aphelenchoides cf. parietinus  804 

Aphelenchoides ritzemabosi 822 

Aphelenchoides saprophilus 1 442 

Aphelenchoides saprophilus 2 808 

Aphelenchoides stammeri 819 

Aphelenchoides subtenuis consenso 715 

Aphelenchoides xui 802 

Bursaphelenchus abietinus 825 

Bursaphelenchus abruptus 827 

Bursaphelenchus africanus 824 

Bursaphelenchus anatolius 840 

Bursaphelenchus arthuroides 826 

Bursaphelenchus braaschae 827 

Bursaphelenchus borealis - 

Bursaphelenchus chengi 826 

Bursaphelenchus clavicauda 826 

Bursaphelenchus cocophilus 825 

Bursaphelenchus conicaudatus 821 

Bursaphelenchus corneolus consenso 828 

Bursaphelenchus crenati 826 

Bursaphelenchus doui 825 

Bursaphelenchus eggersi 826 

Bursaphelenchus firmae 825 

Bursaphelenchus fraudulentus 825 

Bursaphelenchus fungivorus 825 

Bursaphelenchus gerberi 825 

Bursaphelenchus hellenicus 825 

Bursaphelenchus hildegardae 826 

Bursaphelenchus hofmanni consenso 822 

Bursaphelenchus hylobianum 826 
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Bursaphelenchus kevini 824 

Bursaphelenchus koreanus 825 

Bursaphelenchus luxuriosae 820 

Bursaphelenchus mazandaranense 828 

Bursaphelenchus mucronatus 1 825 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 791 

Bursaphelenchus paraburgeri 824 

Bursaphelenchus paracorneolus 826 

Bursaphelenchus paraluxuriosae 825 

Bursaphelenchus paraparvispicularis 826 

Bursaphelenchus parapinasteri 826 

Bursaphelenchus parathailandae 826 

Bursaphelenchus penai 825 

Bursaphelenchus pinasteri 827 

Bursaphelenchus platzeri 825 

Bursaphelenchus poligraphi 821 

Bursaphelenchus populi 825 

Bursaphelenchus rainulfi 822 

Bursaphelenchus rufipennis 825 

Bursaphelenchus sakishimanus 825 

Bursaphelenchus seani 824 

Bursaphelenchus sexdentati 821 

Bursaphelenchus sycophilus 826 

Bursaphelenchus thailandae 827 

Bursaphelenchus tusciae 826 

Bursaphelenchus ulmophilus 821 

Bursaphelenchus vallesianus - 

Bursaphelenchus willibaldi 829 

Bursaphelenchus xylophilus 825 

Bursaphelenchus xylophilus consenso 820 

Bursaphelenchus yongensis 821 

Cryptaphelenchus varicaudatus 821 

Devibursaphelenchus eproctatus 838 
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Devibursaphelenchus lini 831 

Devibursaphelenchus teratospicularis 834 

Ektaphelenchoides poinari - 

Ektaphelenchoides spondylis 833 

Ektaphelenchus obtusus 834 

Ektaphelenchus taiwanensis 829 

Ficophagus centerae 775 

Ficophagus fleckeri - 

Laimaphelenchus belgradiensis 667 

Laimaphelenchus penardi 1 823 

Laimaphelenchus penardi 2 828 

Laimaphelenchus penardi 3 823 

Laimaphelenchus preissii 823 

Pseudaphelenchus scheffrahni 822 

Pseudaphelenchus sui 778 

Peraphelenchus orientalis 832 

Robustodorus megadorus 821 

Ruehmaphelenchus digitulus 826 

Ruehmaphelenchus formosanus 824 

Schistonchus aureus 779 

Schistonchus benjamina 1 767 

Schistonchus benjamina 2 807 

Schistonchus benjamina 3 808 

Schistonchus benjamina 4 808 

Schistonchus benjamina 5 798 

Schistonchus caprifici consenso 848 

Schistonchus guangzhouensis 775 

Schistonchus hirtus - 

Schistonchus laevigatus - 

Sheraphelenchus entomophagus 817 

Sheraphelenchus sucus 822 

Anexo 6. Tamanho dos amplicons do gene ribossomal 28S para os padrões moleculares 

pertencentes a família Aphelenchoididae. 
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Gênero Tamanho do 

gene 28S (pb) 

Aphelenchoides besseyi consenso 1 738 

Aphelenchoides besseyi consenso 2 743 

Aphelenchoides fragariae consenso 715 

Aphelenchoides fujianensis consenso 752 

Aphelenchoides gorganensis 738 

Laimaphelenchus heidelbergi consenso 727 

Aphelenchoides iranicus 649 

Aphelenchoides parietinus - 

Aphelenchoides pannocaudus 527 

Aphelenchoides ritzemabosi consenso 1 531 

Aphelenchoides ritzemabosi consenso 2 747 

Aphelenchoides stammeri - 

Aphelenchoides subtenuis - 

Aphelenchoides varicaudatus 734 

Aphelenchoides xui 741 

Aphelenchoides xylocopae 755 

Bursaphelenchus abietinus 724 

Bursaphelenchus abruptus 723 

Bursaphelenchus africanus 734 

Bursaphelenchus anamurius 739 

Bursaphelenchus anatolius 759 

Bursaphelenchus antoniae 740 

Bursaphelenchus arthuri 706 

Bursaphelenchus arthuroides 724 

Bursaphelenchus borealis 725 

Bursaphelenchus braaschae 734 

Bursaphelenchus chengi 740 

Bursaphelenchus clavicauda 737 

Bursaphelenchus cocophilus consenso 737 

Bursaphelenchus conicaudatus 741 

Bursaphelenchus corneolus consenso 756 
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Bursaphelenchus crenati 738 

Bursaphelenchus debrae 770 

Bursaphelenchus doui consenso 741 

Bursaphelenchus eggersi 724 

Bursaphelenchus eremus 725 

Bursaphelenchus fagi 739 

Bursaphelenchus firmae 742 

Bursaphelenchus fraudulentus consenso 729 

Bursaphelenchus fungivorus 712 

Bursaphelenchus gerberi 725 

Bursaphelenchus hellenicus 724 

Bursaphelenchus hildegardae 739 

Bursaphelenchus hofmanni consenso 738 

Bursaphelenchus hylobianum consenso 738 

Bursaphelenchus kesiyae 722 

Bursaphelenchus kevini 779 

Bursaphelenchus koreanus - 

Bursaphelenchus luxuriosae consenso 741 

Bursaphelenchus macromucronatus 739 

Bursaphelenchus masseyi 739 

Bursaphelenchus mazandaranense 616 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 742 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 742 

Bursaphelenchus obeche 732 

Bursaphelenchus okinawaensis 739 

Bursaphelenchus osumiana 736 

Bursaphelenchus paraburgeri 731 

Bursaphelenchus paracorneolus 725 

Bursaphelenchus paraluxuriosae 741 

Bursaphelenchus paraparvispicularis 743 

Bursaphelenchus parapinasteri 739 

Bursaphelenchus parathailandae 721 

Bursaphelenchus parvispicularis 736 
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Bursaphelenchus penai 722 

Bursaphelenchus pinasteri 714 

Bursaphelenchus platzeri 723 

Bursaphelenchus poligraphi 725 

Bursaphelenchus populi 741 

Bursaphelenchus rainulfi consenso 741 

Bursaphelenchus rufipennis 737 

Bursaphelenchus sakishimanus 740 

Bursaphelenchus seani consenso 712 

Bursaphelenchus sexdentati 1 725 

Bursaphelenchus sexdentati 2 725 

Bursaphelenchus sinensis 735 

Bursaphelenchus singaporensis 725 

Bursaphelenchus sycophilus - 

Bursaphelenchus thailandae consenso 722 

Bursaphelenchus tokyonensis 746 

Bursaphelenchus trypophloei 740 

Bursaphelenchus tusciae 724 

Bursaphelenchus ulmophilus 714 

Bursaphelenchus vallesianus 737 

Bursaphelenchus willibaldi consenso 735 

Bursaphelenchus xylophilus consenso 742 

Bursaphelenchus yongensis 722 

Cryptaphelenchus varicaudatus - 

Devibursaphelenchus eproctatus 763 

Devibursaphelenchus hunanensis 763 

Devibursaphelenchus kheirii 759 

Devibursaphelenchus lini 716 

Devibursaphelenchus teratospicularis 756 

Devibursaphelenchus wangi 776 

Ektaphelenchoides andrassyi 722 

Ektaphelenchoides caspiensis 732 

Ektaphelenchoides compasi 770 
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Ektaphelenchoides fuchsi 631 

Ektaphelenchoides hunti 749 

Ektaphelenchoides kelardashtensis 718 

Ektaphelenchoides pini 690 

Ektaphelenchoides poinari 720 

Ektaphelenchoides ruehmi 744 

Ektaphelenchus obtusus 752 

Ektaphelenchus oleae 828 

Ektaphelenchus taiwanensis 764 

Ficophagus centerae - 

Ficophagus cf. centarae - 

Ficophagus flickeri 1 - 

Ficophagus flickeri 2 747 

Laimaphelenchus australis 713 

Laimaphelenchus belgradiensis 704 

Laimaphelenchus hyrcanus 743 

Laimaphelenchus suberensis 765 

Laimaphelenchus preissii - 

Martininema baculum 728 

Pseudaphelenchus sui 778 

Pseudaphelenchus scheffrahni 822 

Pseudaphelenchus vindai - 

Pseudaphelenchus yukiae 663 

Robustodorus megadorus - 

Ruehmaphelenchus asiaticus 708 

Ruehmaphelenchus digitulus 705 

Ruehmaphelenchus formosanus - 

Schistonchus aureus 709 

Schistonchus caprifici consenso 757 

Schistonchus guangzhouensis 694 

Schistonchus hirtus 785 

Schistonchus laevigatus 709 

Schistonchus virens - 
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Sheraphelenchus entomophagus 760 

Sheraphelenchus sucus - 

Anexo 7. Tamanho dos amplicons do gene mitocondrial COI para os padrões moleculares 

pertencentes a família Aphelenchoididae. 

Gênero Tamanho do 

gene COI (pb) 

Aphelenchoides besseyi 642 

Aphelenchoides besseyi 1 609 

Aphelenchoides besseyi 2 673 

Aphelenchoides besseyi consenso 1 609 

Aphelenchoides besseyi consenso 2 658 

Aphelenchoides besseyi consenso 3 673 

Aphelenchoides fujianensis 657 

Aphelenchoides fujianensis consenso 1 625 

Aphelenchoides fujianensis consenso 2 603 

Laimaphelenchus heidelbergi 

(Aphelenchoides) 

- 

Aphelenchoides pannocaudus 657 

Aphelenchoides paradalianensis 657 

Aphelenchoides ritzemabosi 657 

Aphelenchoides subtenuis consenso 657 

Aphelenchoides xylocopae 657 

Bursaphelenchus abietinus 609 

Bursaphelenchus abruptus 657 

Bursaphelenchus africanus 657 

Bursaphelenchus anatolius 609 

Bursaphelenchus arthuroides 657 

Bursaphelenchus borealis 609 

Bursaphelenchus braaschae 657 

Bursaphelenchus cocophilus 609 

Bursaphelenchus corneolus 657 

Bursaphelenchus debrae consenso 591 
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Bursaphelenchus doui 657 

Bursaphelenchus eggersi 609 

Bursaphelenchus fraudulentus consenso 609 

Bursaphelenchus fungivorus 609 

Bursaphelenchus gerberi 609 

Bursaphelenchus hellenicus 609 

Bursaphelenchus hofmanni 609 

Bursaphelenchus hylobianum 609 

Bursaphelenchus kevini 609 

Bursaphelenchus luxuriosae 658 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 1 657 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 2 657 

Bursaphelenchus osumiana 658 

Bursaphelenchus paraburgeri 657 

Bursaphelenchus paracorneolus 609 

Bursaphelenchus paraluxuriosae 657 

Bursaphelenchus paraparvispicularis 657 

Bursaphelenchus parathailandae 656 

Bursaphelenchus platzeri 609 

Bursaphelenchus poligraphi 609 

Bursaphelenchus populi 657 

Bursaphelenchus rufipennis 658 

Bursaphelenchus seani consenso 609 

Bursaphelenchus sexdentati 609 

Bursaphelenchus sexdentati 609 

Bursaphelenchus sexdentati 1 609 

Bursaphelenchus tusciae 609 

Bursaphelenchus xylophilus consenso 657 

Devibursaphelenchus eproctatus 641 

Ektaphelenchoides spondylis 657 

Ektaphelenchus obtusus 657 

Ficophagus cf. centerae 657 

Ficophagus flickeri 657 
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Laimaphelenchus belgradiensis 572 

Laimaphelenchus preissii 549 

Martininema baculum 728 

Pseudaphelenchus scheffrahni 657 

Pseudaphelenchus sui 657 

Robustodorus arichidis 657 

Ruehmaphelenchus digitulus 657 

Ruehmaphelenchus juliae 657 

Schistonchus caprifici consenso 657 

Schistonchus guangzhouensis 657 

Schistonchus hirtus 591 

Schistonchus microcarpus 591 

Sheraphelenchus entomophagus 657 

Anexo 8. Tamanho dos amplicons das subunidade pertencentes à região ribossomal ITS 

para os padrões moleculares pertencentes a família Aphelenchoididae. 

Gênero ITS 1 (pb) 5.8S (pb) ITS2 (pb) Total (pb) 

Aphelenchoides arachidis 234 161 194 589 

Aphelenchoides besseyi consenso 1 279 159 309 747 

Aphelenchoides besseyi consenso 2 274 157 260 691 

Aphelenchoides bicaudatus 291 161 174 626 

Aphelenchoides fragariae 254 159 192 605 

Aphelenchoides ritzemabosi 300 160 188 648 

Aphelenchoides stammeri 234 161 194 589 

Aphelenchoides subtenuis* 286 160 238 684 

Aphelenchoides varicaudatus* 289 161 255 705 

Aphelenchoides xui 277 161 230 668 

Bursaphelenchus abietinus 328 159 420 907 

Bursaphelenchus abruptus 606 160 344 1110 

Bursaphelenchus africanus* 243 158 272 673 

Bursaphelenchus anamurius* 382 160 424 966 

Bursaphelenchus antoniae 399 163 409 971 

Bursaphelenchus arthuri 326 161 315 802 
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Bursaphelenchus arthuroides* 287 163 305 755 

Bursaphelenchus borealis consenso* 303 160 373 836 

Bursaphelenchus braaschae* 397 161 361 919 

Bursaphelenchus clavicauda 240 160 361 761 

Bursaphelenchus cocophilus* 

consenso 

271 158 376 805 

Bursaphelenchus conicaudatus 334 160 337 831 

Bursaphelenchus corneolus  317 154 509 980 

Bursaphelenchus corneolus 

consenso* 

318 160 518 996 

Bursaphelenchus crenati* 306 160 402 868 

Bursaphelenchus doui consenso 324 160 356 840 

Bursaphelenchus eggersi consenso 257 157 454 868 

Bursaphelenchus eremus consenso 243 159 389 791 

Bursaphelenchus eucarpus 246 156 308 710 

Bursaphelenchus fagi 251 162 254 667 

Bursaphelenchus firmae 332 160 322 814 

Bursaphelenchus fraudulentus 

consenso 

350 160 367 877 

Bursaphelenchus fungivorus 

consenso 

366 163 387 916 

Bursaphelenchus gerberi 437 160 390 987 

Bursaphelenchus hellenicus 328 159 409 896 

Bursaphelenchus hildegardae 262 157 360 779 

Bursaphelenchus hofmanni consenso 367 160 368 895 

Bursaphelenchus hylobianum 410 163 395 968 

Bursaphelenchus kesiyae 292 160 290 742 

Bursaphelenchus koreanus 307 160 328 795 

Bursaphelenchus luxuriosae 

consenso 

293 160 318 771 

Bursaphelenchus macromucronatus* 310 160 356 826 

Bursaphelenchus masseyi 372 160 312 844 

Bursaphelenchus minutus* 269 161 305 735 
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Bursaphelenchus mucronatus 

consenso 1 

301 160 318 779 

Bursaphelenchus mucronatus 

consenso 2* 

302 160 320 782 

Bursaphelenchus obeche* 239 160 275 674 

Bursaphelenchus okinawaensis 336 160 293 789 

Bursaphelenchus osumiana 323 157 397 877 

Bursaphelenchus paraburgeri 269 160 282 711 

Bursaphelenchus paracorneolus 316 160 389 865 

Bursaphelenchus paraluxuriosae 294 160 329 783 

Bursaphelenchus 

paraparvispicularis 

347 160 368 875 

Bursaphelenchus parapinasteri* 345 160 395 900 

Bursaphelenchus parathailandae 288 160 289 737 

Bursaphelenchus parvispicularis 306 158 367 831 

Bursaphelenchus pinasteri consenso 339 160 383 882 

Bursaphelenchus pinophilus 

consenso 

305 159 378 842 

Bursaphelenchus platzeri 384 160 424 968 

Bursaphelenchus poligraphi 303 160 367 830 

Bursaphelenchus populi* 314 160 357 831 

Bursaphelenchus rainulfi consenso 313 159 415 887 

Bursaphelenchus ratzeburgii 271 158 322 751 

Bursaphelenchus seani 314 163 305 782 

Bursaphelenchus sexdentati 

consenso 1 

305 160 374 839 

Bursaphelenchus sexdentati 

consenso 2* 

305 159 376 840 

Bursaphelenchus sinensis 293 159 375 827 

Bursaphelenchus singaporensis 307 160 307 774 

Bursaphelenchus tokyoensis 1 335 160 318 813 

Bursaphelenchus tokyoensis 2 328 160 321 809 
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Bursaphelenchus thailandae 

consenso 

288 160 292 740 

Bursaphelenchus trypophloei* 318 160 311 789 

Bursaphelenchus tusciae consenso 256 159 363 778 

Bursaphelenchus ulmophilus 255 160 364 779 

Bursaphelenchus vallesianus 

consenso 1 

305 160 374 839 

Bursaphelenchus vallesianus 

consenso 2 

305 160 374 839 

Bursaphelenchus willibaldi 432 161 398 991 

Bursaphelenchus xylophilus 

consenso 

308 160 312 780 

Bursaphelenchus yongensis 241 160 362 763 

Devibursaphelenchus eproctatus 264 160 352 776 

Devibursaphelenchus hunanensis* 264 160 381 805 

Devibursaphelenchus lini* 305 160 689 1154 

Devibursaphelenchus wangi* 292 160 372 824 

Ektaphelenchoides compasi 288 160 292 762 

Ektaphelenchoides pini 288 160 497 974 

Ektaphelenchoides poinari 319 160 189 960 

Ektaphelenchus taiwanensis 264 160 406 830 

Laimaphelenchus preissii 257 159 213 629 

Robustodorus arachidis 234 161 194 589 

Robustodorus megadorus 299 161 161 840 

Ruehmaphelenchus asiaticus 181 159 184 524 

Ruehmaphelenchus digitulus* 213 161 252 626 

Ruehmaphelenchus juliae* 323 162 319 804 

Ruehmaphelenchus thailandae* 216 160 307 683 

Sheraphelenchus entomophagus 367 160 388 915 

Sheraphelenchus entomophagus 361 157 389 907 

*Padrões moleculares com tamanhos estimados das subunidades que formam a região 

ITS por espécies filogeneticamente próximas. 
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Anexo 9. Tamanho dos amplicons da região ribossomal ITS para os padrões moleculares 

pertencentes a família Aphelenchoididae. 

Gênero Tamanho do 

gene COI (pb) 

Aphelenchoides arachidis 812 

Aphelenchoides besseyi consenso 1 825 

Aphelenchoides besseyi consenso 2 821 

Aphelenchoides bicaudatus 880 

Aphelenchoides fragariae 706 

Aphelenchoides varicaudatus 761 

Aphelenchoides ritzemabosi 838 

Aphelenchoides subtenuis 752 

Aphelenchoides xui 759 

Bursaphelenchus abietinus 970 

Bursaphelenchus antoniae 1035 

Bursaphelenchus africanus 736 

Bursaphelenchus arthuri 865 

Bursaphelenchus anamurius 1030 

Bursaphelenchus abruptus 1174 

Bursaphelenchus arthuroides 818 

Bursaphelenchus borealis 900 

Bursaphelenchus braaschae 982 

Bursaphelenchus clavicauda 825 

Bursaphelenchus cocophilus 904 

Bursaphelenchus conicaudatus 895 

Bursaphelenchus corneolus consenso 1060 

Bursaphelenchus corneolus 1044 

Bursaphelenchus crenati 932 

Bursaphelenchus doui 903 

Bursaphelenchus eremus 855 

Bursaphelenchus eggersi 842 

Bursaphelenchus fagi 742 

Bursaphelenchus firmae 877 
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Bursaphelenchus fraudulentus 941 

Bursaphelenchus fungivorus 980 

Bursaphelenchus gerberi 1051 

Bursaphelenchus hellenicus 960 

Bursaphelenchus hildegardae 844 

Bursaphelenchus hofmanni 959 

Bursaphelenchus hylobianum 1032 

Bursaphelenchus koreanus 859 

Bursaphelenchus kesiyae 804 

Bursaphelenchus luxuriosae 834 

Bursaphelenchus minutos 823 

Bursaphelenchus macromucronatus 890 

Bursaphelenchus masseyi 907 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 1 842 

Bursaphelenchus mucronatus consenso 2 846 

Bursaphelenchus okinawaensis 853 

Bursaphelenchus osumiana 937 

Bursaphelenchus obeche 737 

Bursaphelenchus paraburgeri 774 

Bursaphelenchus paracorneolus 929 

Bursaphelenchus paraluxuriosae 846 

Bursaphelenchus paraparvispicularis 939 

Bursaphelenchus parapinasteri 988 

Bursaphelenchus parathailandae 800 

Bursaphelenchus parvispicularis 894 

Bursaphelenchus pinophilus 906 

Bursaphelenchus pinasteri 946 

Bursaphelenchus platzeri 1032 

Bursaphelenchus poligraphi 893 

Bursaphelenchus Populi 894 

Bursaphelenchus ratzeburgii 872 

Bursaphelenchus rainulfi 951 

Bursaphelenchus sinensis 891 
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Bursaphelenchus seani 846 

Bursaphelenchus sexdentati consenso 1 903 

Bursaphelenchus sexdentati consenso 2 904 

Bursaphelenchus singaporensis 837 

Bursaphelenchus thailandae 803 

Bursaphelenchus trypophloei 852 

Bursaphelenchus tusciae 842 

Bursaphelenchus ulmophilus 871 

Bursaphelenchus vallesianus consenso 1 903 

Bursaphelenchus vallesianus consenso 2 903 

Bursaphelenchus willibaldi 1054 

Bursaphelenchus xylophilus consenso 1 847 

Bursaphelenchus xylophilus consenso 2 615 

Bursaphelenchus yongensis 827 

Devibursaphelenchus eproctatus 840 

Devibursaphelenchus hunanensis 869 

Devibursaphelenchus lini 878 

Devibursaphelenchus wangi 944 

Ektaphelenchoides pini 1015 

Ektaphelenchoides poinari 863 

Ektaphelenchus taiwanensis 894 

Laimaphelenchus preissii 969 

Robustodorus megadorus 778 

Ruehmaphelenchus digitulus 692 

Ruehmaphelenchus asiaticus 663 

Ruehmaphelenchus thailandae 749 

Sheraphelenchus entomophagus consenso 982 

Sheraphelenchus entomophagus 994 

 

 


