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OBJETIVOS

Identificar em nivel de espécie oito isolados de
Trichoderma (T1-T8), obtidos em estudos anteriores e
oriundos de cana-de-agucar (Saccharum officinarum L.),
atravées do sequenciamento dos marcadores
moleculares actina (act), calmodulina (cal), espaco
interno transcrito do rDNA (ITS), RNA polimerase 2
(rpb2) e fator de elongagéo (tef1-a).

MATERIAL E METODOS

Os fungos foram recuperados do armazenamento em
glicerol a 10% em meio Batata-Dextrose-Agar. Em
seguida, tais culturas tiveram seu DNA extraido através
do método CTAB, que serviu de molde para a
amplificacdo das regides citadas anteriormente, por
meio da Reagdo em Cadeia da Polimerase (PCR). Apos
a amplificagdo, os produtos da PCR foram enviados
para purificagdo e sequenciamento na Macrogen Inc.

‘» \ i

Arvore filogenética

S

Ancestral comum

B

BLAST
“F CIPRES

.
macrogen

N° 178 — MARCADORES MOLECULARES NA IDENTIFICA(}AO DE
ISOLADOS DE Trichoderma

EDER MARQUES; MOISES RODRIGUES SILVA; MARCOS GOMES DA CUNHA
Universidade Federal de Goias, Nucleo de Pesquisa em Fitopatologia, Goiania, GO, Brasil

RESULTADOS

T. afroharzianum (T2)
T. afroharzianum & 3)
088 T. afroharzianum
T.afroharzianum T5
T. afroharzianum ( B)
0.75 ‘ T afrohamanum_l[T
T. afroharzianum (17
U T. afroharzianum CEN1410
T. afroharzianum CEN1414
T. afroharzianum CBS 466 94

D‘G‘ET afrobrunneum_GJS 90 254

T. pyramidale CBS 135574
T. breve TBeC1

0% T. compactum CBS 121218
T ze[ozbreve CGMCC 3 19696

087— T_ simife YMF 1 O

o,

ientale GJ.
T long:brach:atum CEN1399

004

T pseudokomn ii CBS 408 91
04 332

i T hamanum GJS 00 2‘1
17 T. reesei CBS 392 9;
T. rugulosum SFC20180301 001
T. camerunense CBS 138272
T. lentinulae CGMCC 319847
T. simmonsii TROS
T verm/ﬁmrcolaﬁ%\/lcc 319694

"I1r T. azevedoi CEN

T_rifaii DIS 337F

57 T afarasin DIS314F

T. endo hyﬂcum GJS 08 170
6 100

084 P
'grgmzhouense GJS!
entiforme CEN14
2 1 T inhamatum CBS 273 78
T oblongisporum CBS 343 93

T. aggressivum GJS 9
T. cinnamomeum GJS 97 237
T. virens GJS 01 287
T aureoviridg CBS 120536

1~ I. amoenum YMF 1 06209
T. dorothopsis H
T. koningiopsis CEN 1386

T kumrégropsls (T1)

T. darafheae GJS99 194
T. petersenif DAOM 165782
1L T. taiwanense GJS95 93
T_ovalisporum Dis172h
T. texanum LESF551
T. erfnaceum CEN1420
T. atroviride GJS02 134

7. brevicompactum CBS 1 12444

Figura 1. Arvore filogenética multilocus (inferéncia Bayesiana)

com base nas sequéncias concatenadas de act, cal, ITS ,

tef1-a.

rpb2 e

Nao foi possivel obter sequéncias de qualidade para os
isolados T1 (act, cal e tef1-a), T3 (tef1-a) e T7 (rpb2). Com
base nas analises filogenéticas, observou-se que os
marcadores act e |ITS individualmente n&o foram
informativos, pois ndo permitiram o agrupamento dos
nossos isolados com as sequéncias de referéncia
empregadas. Por outro lado, os demais genes cal, rpb2 e
tef1-a permitiram melhor distingdo tanto individual, quanto
conjuntamente.

CONCLUSAO

A anadlise concatenada dos genes indicou que o
isolado T1, para o qual se obteve apenas sequéncias de
ITS e rpb2, pertence a Trichoderma koningiopsis, com
probabilidade posterior (PP) igual a 1. Os demais
isolados se agruparam com os taxa de referéncia para T.
afroharzianum, esse clado também foi altamente
suportado na analise (PP=1).
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