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Resuma Objetivou-se identificar 32 isolados @iechoderma spp. (ja avaliados quanto
ao antagonisman vitro a S. sclerotiorum), com base no sequenciamento das regides
ITS1/2 e TEF-&1. As sequéncias contiguas foram montadas no pregiNA Baser e

a autenticidade verificada no Blast/NCBI. Os almkatos e constru¢cdo das arvores
filogenéticas foram realizados com o pacote MEGB66Analises adicionais foram
realizadas para as sequéncias da regido ITS no lkndadogrichOKEY e do gene
tefl no TrichoBLAST. As arvores filogenéticas geradas para amassregides
analisadas e sua combinacdo mostra a distribuig® isblados em 4 clados:
Harzianum, Spirale, Brevicompactum e Viride. A &milTS suportou com valores
menores ddootstraps os ramos dos clados citados, de respectivame@e8s; 67 e
99%, ja os valores para getafl foram mais bem suportados com: 88, 97, 98 e 100%.
De forma corroborativa, a arvore concatenada dssgi#mes foi ainda mais informativa

e agrupou com 98% para os dois primeiros e 100%odtstrap para dois ultimos
clados citados. Os isolados foram armazenados teg@@ode Microrganismos para
Controle Biolégico de Fitopatdégenos e Plantas Deasnda Embrapa Cenargen, e estao
sendo estudados quanto a producdo de compostoivdsoa

Palavras-chaveits; tef; mofo branco.
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