Diversidade em isolados de Phytophthora sojae
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Introducéo

A podridao radicular e de haste de fitéftora, causada por Phytophthora sojae, foi relatada no Brasil em 1995, e
danos foram observados a partir da safra 2005/2006, em lavouras no Rio Grande do Sul e no Parana. Até a safra
2011/2012, essa doenca havia sido constatada nos estados do Rio Grande do Sul, de Santa Catarina, do Parand,
do Mato Grosso do Sul, do Mato Grosso, de Minas Gerais, de Goias e do Tocantins.

A forma mais efetiva de controle da doenca é o uso de cultivares com resisténcia genética, do tipo completa ou
parcial. A completa é baseada em genes de resisténcia Rps do hospedeiro e ndo permite o aparecimento de
sintomas, porém pode ser suplantada com o uso intensivo da cultivar resistente. A resisténcia parcial é duravel,
sendo que as cultivares podem apresentar diferentes niveis de desenvolvimento de sintomas, desde muito baixo
até alto. Quatorze genes Rps estdo descritos e localizados no genoma da soja: Rpsla, Rpslb, Rpslc, Rpsid,
Rpslk, Rps2, Rps3a, Rps3b, Rps3c, Rps4, Rps5, Rps6, Rps7, Rps8, além de dois recentemente identificados,
proximos ao complexo Rpsl (um temporariamente designado como RpsYu25, e o outro, na cultivar japonesa
Waseshiroge) (BURNHAM et al., 2003; DORRANCE et al., 2004; SUGIMOTO et al.,, 2011; SUN et al., 2011).
Desses, Rpsla, Rpslc, Rpslk, Rps3a e Rps6 sdo amplamente utilizados em cultivares langadas nos EUA, onde a
duracdo da resisténcia varia de 8 anos (para Rpsla) a 20 anos (para Rps1k).

Cultivares de soja com resisténcia completa vém sendo desenvolvidas no Brasil a partir de 2006. Assim, é
esperado que patétipos brasileiros de P. sojae apresentem viruléncia a poucos genes de resisténcia do
hospedeiro.

Objetivo

Os objetivos deste estudo foram caracterizar a diversidade de patétipos de P. sojae do Brasil, determinar sua
distribuicdo e predizer genes Rps efetivos para essas populacdes, com possibilidade de uso em programas de
melhoramento.

Método

Uma colecé@o de isolados de P. sojae foi obtida entre as safras 2006/2007 e 2009/2010, de 25 locais em seis
estados brasileiros: Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Parana, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais e Goias. As
férmulas de viruléncia de cada isolado foram determinadas pela inoculacdo em plantas de soja da série diferencial
contendo os genes Rpsla, Rpslb, Rpslc, Rpsld, Rpslk, Rps2, Rps3a, Rps3b, Rps3c, Rps4, Rps5, Rps6, Rps7 e
Rps8. A metodologia de inoculagcdo usada foi a de introducao de micélio em hipocétilo de plantas com 10 dias de
idade, seguindo-se 48 h de alta umidade relativa do ar. A leitura da reacdo ocorreu de cinco a sete dias apds a
inoculacéo. A cultivar com menos de 30% de plantas mortas foi considerada resistente, ou seja, o respectivo gene
Rps ainda estava efetivo, e a cultivar com mais de 70% de plantas mortas foi considerada suscetivel, sendo
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inefetivo o respectivo gene Rps. Entre 30% e 70%, a reagdo foi considerada intermediaria, repetindo-se mais
vezes o teste, nessas condi¢des.

Resultados

Como resultados, foram identificados 17 patétipos distintos (Tabela 1), com predominio de quatro: (1d, 2, 3c, 4, 5,
6, 7), (1d, 2, 3b, 3c, 4, 5, 6, 7), (1b, 1d, 2, 3a, 3¢, 4, 5, 6, 7) e (1d, 3a, 5, 7, 8), representando 53% da frequéncia
total de distribuicdo. Os patétipos (1d, 2, 3c, 4, 5, 6, 7) e (1d, 2, 3b, 3¢, 4, 5, 6, 7), coletados em Passo Fundo,
Ipiranga do Sul, ljui, Coxilha, Ronda Alta (RS), Uberaba (MG), Montividiu (GO) e Ponta Grossa (PR), foram os
mais frequentes (37%) e muito semelhantes entre si, somente diferenciando-se na viruléncia ao gene Rps3b
(COSTAMILAN et al., 2013).

Tabela 1. Férmulas de viruléncia de pat6tipos de Phytophthora sojae coletados no Brasil.

Férmula de viruléncia Numero de Origem

(14 genes Rps)? isolados (%)

1d, 2, 3c,4,5,6,7 9 (24) Passo Fundo (2), Ipiranga do Sul, ljui, Uberaba, Coxilha
(3), Ronda Alta

1d, 2, 3b, 3¢, 4,5,6,7 5 (13) Montividiu, Coxilha, Passo Fundo (2), Ponta Grossa

1b, 1d, 2, 3a, 3¢, 4,5, 6,7 3(8) Cachoeira do Sul (2), Arroio Grande

1d,3a,5,7,8 3(8) Passo Fundo, Chapada, Nao-Me-Toque

1d,5,7 2(5) Castro, Maracaju

1d,2,3a,5,7,8 2(5) Carambei, Sananduva

1d, 2, 3¢, 4,5,7 2(5) Santo Angelo, Campos Novos

1d, 2, 3a, 3¢, 4,5,6,7,8 2(5) Cachoeirinha (2)

la, 1c, 1d, 1k, 2, 3¢, 4, 7 1(3) Cachoeira do Sul

1b, 1d, 2, 3a, 3b, 3¢, 4,5, 6,7 1(3) Pelotas

1d,2,7 1(3) Pato Branco

1d, 2, 3a, 3¢, 5,7, 8 1(3) Marau

1d, 2, 3b, 3c, 4,6, 7 1(3) Colorado

1d, 2, 3c, 7 1(3) Passo Fundo

1d, 2, 3¢, 5,7 1(3) Passo Fundo

1d,2,4,5,7 1(3) Camaqua

1d,2,4,5,6,7 1(3) Lagoa Vermelha

 Série diferencial composta pelas cultivares (com respectivos genes Rps): Pl 547677 (Rpsla), Pl 547842 (Rpsib), Pl 547834 (Rpsic), Pl
103091 (Rps1d), Williams 82 (Rps1k), Pl 547838 (Rps2), Pl 547862 (Rps3a), PI 591509 (Rps3b), L92-7857 (Rps3c), L85-2352 (Rps4), PI
547876 (Rps5), PI 591511 (Rps6), Harosoy (Rps7) e Pl 399073 (Rps8).

Nenhum dos 17 patétipos havia sido descrito anteriormente. Até 1990, nos EUA, o patétipo mais comum era (1a,
1c, 1d, 6, 7) e, atualmente, muitas areas estao registrando viruléncia para Rpslb e Rpsilk. No Brasil, Rpsla,
Rpslc e Rpslk estdo ainda altamente efetivos, o que pode indicar que as populacdes americana e brasileira ndo
tém a mesma origem, ou que a populacdo do Brasil sofreu diferente pressdo de selecdo induzida por genes Rps
presentes (mas nao intencionalmente inseridos) em cultivares de soja. Esses genes podem ter sido introduzidos
através de programas de melhoramento de soja realizados durante a década de 1960, quando foram utilizadas
cultivares americanas, como Bienville, Bossier, Bragg, Cobb, Davis, Hale 7, Hardee, Hill, Hood e Majos, que
melhor se adaptaram as condic¢des climaticas e de solo do Brasil.

Todos os isolados apresentaram reacdo compativel com Rpsld e Rps7, 86% tiveram compatibilidade com Rps2,
73% com Rps3c, 70% com Rps4, 89% com Rps5 e 59% com Rps6. Os genes com maior efetividade foram Rpsla,
Rpslc e Rpslk, que apresentaram compatibilidade com apenas um isolado, representando 3% das amostras
(Figura 1).
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Figura 1. Frequéncia de viruléncia a genes Rps de isolados de Phytophthora sojae coletados no Brasil.

Os patétipos de P. sojae mais frequentemente encontrados no Brasil tém reacdo compativel aos genes Rpsld,
Rps2, Rps3a, Rps3c, Rps4, Rps5, Rps6 e Rps7, os quais ndo sdo Uteis para controle dessa doenca. Os genes
Rpsla, Rpslc e Rpslk séo altamente efetivos, e qualquer um deles serd eficiente no controle da doenga, com
excecdo de Cachoeira do Sul (RS), onde foi encontrado um patétipo mais agressivo.

Conclusdes

Para o controle de podridéo radicular de fitéftora através de cultivares resistentes, o ideal seria dispor de linhagens
acumulando os genes Rpsla, Rpslb, Rpsic e Rpslk, se possivel também com Rps3b ou Rps8, juntamente com
alto nivel de resisténcia parcial (para evitar a quebra de resisténcia).
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