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A anélise de isoenzimas tem sido extensivamente utilizada na classificagdo e caracterizagdo
genética de plantas e fungos. Esta técnica permite a identificagdo de espécies e a avaliagdo da
variabilidade genética entre linhagens — informagGes Uteis para programas de selegdo e
melhoramento -, e foi utilizada para a caracterizagdo de macrofungos pertencentes ac género
Agaricus da colegdo de culturas da Embrapa Florestas. Sete sistemas isoenzimaticos foram
utilizados para analisar a variabilidade entre dez isolados. A extragdo das isoenzimas foi feita a
partir da biomassa micelial obtida em culiuras submersas; a separagdo dos extratos, por
eletroforese em gel de amido; e a detecgdo das bandas, por coloragdo histoquimica com
substrato especifico. Os sistemas enzimaticos testados foram: fosfoglucomutase (E.C. 5.4.2.2),
glutamato oxaloacetato transaminase (2.6.1.1), malato desidrogenase (1.1.1.37), xiquimato
desidrogenase (1.1.1.25), 6-fosfogluconato desidrogenase (1.1_.1.44), superoxido dismutase
(1.15.1.1) e peroxidase (1.11.1.7). A partir dos resultados obtidos, foi construida uma matriz de
similaridade genética e gerado um dendograma pelo método UPGMA (Unweighted Pair-Group
Method Using Arithmetic Averages). Em conjunto, os sete sistemas testados permitiram dividir
os isolados em grupos de acordo com as espécies, separando os isolados de A. brasiliensis
daqueles de A. fuscoﬁbﬂl/qsus e A. campester. Seis outros isolados, ainda nao identificados em
nivel de espécie, foram :agrupados como pertencentes a uma mesma espécie (100 % de
identidade), diferente das demais. Sendo assim, o método mostrou-se Util para analisar a
variabilidade interespecifica dentro do género estudado. Entretanto, os sistemas utilizados nao
foram suficientemente polimérficos para distinguir linhagens de uma mesma espécie. Outros
sistemas deverdo ser testados para essa finalidade.



