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Antracnose do sorgo, causada por Colletotrichum graminicola tem sido des-
crita corno urna das doenças que reduzem significativamente a produção de
grãos. A variabilidade genética dos dos patógenos aumenta a dificuldade para
obtenção de plantas resistentes. RAPD e RFLP-PCR foram utilizadas para
caracterizar a variabilidade. Trinta e sete isolados, oriundos de 4 regiões distin-
tas do Brasil foram obtidos. Para caracterizar as raças de virulência dos patógenos,
foram utilizadas 10 cultivares diferenciadoras, frente às quais os patógenos
foram desafiados. Para obtenção dos perfis de RAPD foram utilizados 15
primers e 11 endonucleases de restrição sobre os rDNAs 18s, amplificados
pela PCR. O perfil gerado pelo RAPD demonstra a existência de pequenas
diferenças entre as populações, portanto indicando que alguns grupos dos isola-
dos têm peculiaridades que podem correlacionadas com suas origerns geográ-
ficas. Os perfis obtidos através de RFLP-PCR foram, essencialmente, idênti-
cos para todas as enzimas, mesmo se considerando urna região do genoma
variável, o que indica uma alta conservação dos sítios de restrição na região
18s nestes isolados. Não foi possível demonstrar com segurança se há correla-
ção entre os fenótipos de virulência observados e os perfis obtidos para cada
uma das técnicas, mas especialmente nos padrões gerados por RAPD.
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