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1. Status taxon6mico e filogenético atual

Rhizoctonia é considerado um fungo estéril por ndo produzir esporos
assexuais (“conidios”) desta forma, a capacidade de fusdo das hifas (“plasmogamia”)
tem sido observada e utilizada como critério de identificagio morfolégica. O conceito
de “grupo de anastomose” (AG) de hifas se consolidou como o mais importante (e o
Unico) critério para examinar e delinear espéciesde Rhizoctonia solani (associadas
ao teleomorfo Thanatephorus) e outras espécies de Rhizoctonia (Ceratorhiza por
exemplo) associadas com o teleomorfo Ceratobasidium. Este conceito baseia-se na
premissa de que hifas de isolados da mesma espécie (independentemente da
capacidade de cruzamento entre isolados) tem a habilidade de se reconhecer e se
fundir (i.e. “anastomose”) entre si. Pelo menos 13 grupos em Thanatephorus
(designados como AG seguido por um ntiimero, AG-1 a AG-13) e 21 grupos em
Ceratobasidium (designados como AG seguido por uma letra, AG-A a AG-U) ja foram
descritos mundialmente (Parmeter Jr. et al, 1969; Ogoshi, 1987; Sneh et al,, 1991;
Carling, 1996). Embora o status taxondmico formal de AG tem sido objeto de debate,
andlises recentes da regido espacadora transcrita interna (ITS) do DNA ribossémico
(rDNA) e de genes B-tubulina tém oferecido suporte filogenético molecular para a
maioria destes grupos de anastomose (Kuninaga et al, 1997; Gonzalez et al,, 2001;
Gonzalez et al, 2006). Estudos recentes sugerem que: 1) o AG e subgrupos de
Ceratobasidium e de Thanatephorus com anamorfos de Rhizoctoniarepresentam um
grande complexo de espécies (denominado de “complexo de espécies de
Rhizoctonid”) que consiste de muitas linhagens geneticamente divergentes, porém
indistinguiveis morfologicamente; 2) os subgrupos sdo, possivelmente, as unidades
evolutivas mais recentes que, possivelmente, representam popula¢des dentro de um
AG; e 3) Ceratobasidium e Thanatephorus sdo géneros muito proximos, embora esta
relacdo filogenética necessite ser resolvida.
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2. Rhizocloniacomo fitopatégeno

A condicdo de fitopatégeno necrotroéfico é, provavelmente, o papel ecolégico de
maior relevancia biolégica atribuido a espécies do género-forma Rhizoctonia Por
acomodar fitopatégenos necrotroficos muito destrutivos, o complexo de espécies
anamorficas multinucleadas R. solani é certamente o mais estudado do mundo.
Coletivamente, R. solani apresenta uma ampla gama de hospedeiros, causando
doengas de importancia econdmica em uma grande variedade de plantas cultivadas.
Individualmente, representantes de cada AG variam quanto a gama de hospedeiros e
alguns ainda podem apresentar maior especificidade. Por exemplo, o AG-3 é de
patogenicidade restrita a Solanaceae. Além da grande diversidade patogénica entre
membros do complexo R solani, este fungoé considerado “onipresente”, sendo
encontrado nos mais diversos agroecossistemas mundiais. Embora alguns relatos
locais possam ter sido ignorados, uma tendéncia geral pode ser vista. Até o
momento, ha evidéncias de que apenas quatro (AG-1, 2, 3 e 4) dentre os quatorze
principais AGs que compdem o complexo de espécies R solani tem distribuicdo
global, ocorrendo na maioria dos agroecossistemas do mundo (Ogoshi, 1987; Sneh et
al., 1996; Gonzalez et al., 2006). No Brasil, um relato classico e abrangente de Bolkan
& Ribeiro (1985) sobre a ocorréncia e distribuicdo do complexo de espécies R solani
fitopatogénicas descreve a ocorréncia desses quatro grupos no pais. Entretanto, de
1985 a 2010 diversos outros AGs de R solani (e inimeros subgrupos) foram
identificados no mundo. Por sua vez, uma compilacdo da literatura local atual
descrevendo a associacdo de R solani a diversas plantas cultivadas no Brasil
confirma a predominancia dos AG-1, 2, 3 e AG-4 no pais, bem como a ocorréncia do
AG-7 (Tabela 1). A maioria dos AGs de R. solani e de Rhizoctonia spp. binucleadas
fitopatogénicas relatados no Brasil esta associado a doencas de plantas cultivadas
amostradas nas mais diversas areas agricolas. Sdo raras as iniciativas para revelar a
diversidade de espécies do género Rhizoctonia em ecossistemas naturais, ou em
areas remanescentes de florestas nativas (Gaino et al, 2010). Nenhuma iniciativa de
grande porte para catalogacdo da diversidade de Rhizoctonia spp. foi realizada, até
entdo, no Brasil, especialmente de fitopatégenos. Entretanto, o patégeno continua a
emergir em agroecossistemas adjacentes ao bioma Amazonico, como é o caso de R
solani AG-1 1A (Ramos Molina et al,, 2012), ou a outros biomas tropicais como a Mata
Atlantica, onde Ceratobasidium spp. emergiu como patégeno de caqui, cha e café
(Ceresini etal., 2012).



Rhizoctoniano agroecossitema brasileiro 37

Tabela 1. Diferentes grupos de anastomose reconhecidos para o complexo de
espécies anomorficas multinucleadas Rhizoctonia solani descritos mundialmente
(Sneh et al,, 1996; Hyakumachi et al., 1998; Salazar et al., 1999; Gonzalez Garcia et
al., 2006) e no Brasil nas ultimas duas décadas.

Grupo de anastomose (anamorfos

Familias botdnicas e nomes comuns de plantas

de R. solani) e respectivo hospedeiras no mundo e no Brasil
teleomorfo
AG-11A Fabaceae (feijao-caupi, soja), Lauraceae (plantulas de

Teleomorfo: Thanatephorus
cucumeris (= Corticium sasakii;
Hypochnum sasakii; Pellicularia

canfora) e Poaceae (arroz, gramados, milho, sorgo, capim
braquiaria)
No Brasil: em arroz (Costa-Souza et al.,, 2007), Urochloa

sasakii) spp. (Duarte et al,, 2007), feijdo-caupi (Nechet & Halfeld-
T. sasakii?™® Vieira, 2006) e soja (Fenille et al,, 2002)
AG-11B Asteraceae (alface), Brassicaceae (repolho), Fabaceae

Teleomorfo: 7. cucumeris

T. microsclerotius?™

(feijdo, soja, outras plantas leguminosas), Hydrangeaceae
(horténcia), Mirtaceae (Fucalyptus spp.), Poaceae (arroz),
e Rubiaceae (café)

No Brasil: em alface (Kuramae et al.,, 2003), café e repolho
(Gaino et al, 2010), Fucalyptus (Silveira etal,, 2000) e
possivelmente em Urochloaspp. (Duarte etal,, 2007)

AG-11C. Teleomorfo: 7. cucumeris

Apiacea (cenoura), Fabaceae (soja), Linaceae (linho),
Mirtaceae (Fucalyptus spp.), Pinaceae (Pinussp.) e
Poaceae (trigo sarraceno = Fagopirumsp.)

No Brasil: em Fucalyptus(Silveira et al, 2000)

AG-11D. Teleomorfo: 7.
cucumeris

Fabaceae (feijao), Passifloraceae (maracuja), Piperaceae
(pimenta-do-reino), Zingiberacea (vindica = Alpinia
nutans), Rubiaceae (café)

No Brasil: todos os hospedeiros relatados acima (Gaino et
al, 2010)

AG-11IF. Teleomorfo: 7. cucumeris

Fabaceae (feijao e soja), Poaceae (arroz, grama), soja
No Brasil: todos os hospedeiros relatados acima (Gaino et
al, 2010)

AG-2-1 (ou AG-2t). Teleomorfo:
T. cucumeris

Alliaceae (alho-pord), Brassicaceae (couve-flor, nabo,
Brassica napobrassica), Fagaceae (faia-européia = Fagus
sylvatica), Iridaceae (/ris spp.), Liliaceae (lirio, tulipa),
Pinaceae (Pinus silvestris), Rosaceae (morango),
Rubiaceae (café), Solanaceae (batata)

AG-2-2II1B. Teleomorfo: 7.
cucumeris

Amarantaceae (beterraba agucareira), Asteraceae
(crisantemo), Fabaceae (feijao, soja), Poaceae (arroz,
gramados, milho), Juncaceae (funcus effusus),
Laxmanniaceae (junco-de-cabega-espinhosa = Lomandra
longifolia) e Zingiberaceae (gengibre)

No Brasil: em feijdo (Ceresini & Souza, 1997) e soja
(Fenille etal, 2002)

AG-2-21V. Teleomorfo: 7.
cucumeris

Apiaceae (cenoura), Amarantaceae (beterraba
acucareira), Fabaceae (feijdo), Poaceae (gramados)

AG-2-2-Hb. Teleomorfo: 7.
cucumeris

Descrito apenas no Brasil: Euphorbiaceae (seringueira) e
Passifloraceae (maracuja) (Gaino etal,, 2010)
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Grupo de anastomose (anamorfos
de R. solani) e respectivo

Familias botinicas e nomes comuns de plantas
hospedeiras no mundo e no Brasil

teleomorfo
AG-2-2LP Poaceae (arroz, Zoysia tenuifolia)
AG-2-3 Fabaceae (soja)

AG-3 (PT e TB). Teleomorfo:
T. cucumeris

Solanaceae (PT = batata, tomate e berinjela; TB = fumo)
No Brasil:em batata (Bolkan & Ribeiro, 1985) e em fumo
(Santos Costa, 1948)

AG-4 (HGI, HGII e HGIII)
Teleomorfo: 7. cucumeris
(=Pellicularia praticola)

*T. praticola?

Alliaceae (cebola), Amaranthaceae (espinafre, caruru =
Amaranthus deflexus), Asteracea (Gazania rigens, jambu
= Spilanthes orelaceae), Brassicaceae (brécolis), Bixaceae
(urucum = Bixa orellana), Cucurbitaceae (abobora,
meldo), Euphorbiaceae (mamona), Fabaceae (amendoim,
ervilha, feijdo, soja), Malvaceae (algoddo), Mirtaceae
(Eucalyptus spp.), Poaceae (capim Brachiaria), Pinaceae
(mudas de Pinus taeda), Portulacaceae (beldroega =
Portulaca oleracea) e Solanaceae (batata, jua-de-capote =
Nicandra physaloides, maria-pretinha = Solanum
americanum, e tomate)

No Brasil: em Eucalyptus (Silveira et al,, 2000), HGI em
abobora, capim Brachiaria, jamb, e urucum (Gaino et al,
2010), em amendoim e feijao (Ceresini & Souza, 1996,
1997); batata (Rosa et al,, 2005), beldroega, jud-de-capote
e maria-pretinha (Silva-Barreto etal., 2010), em meldo e
tomate (Kuramae et al,, 2003) e em soja (Fenille et al,,
2002); HGII em batata (Rosa et al., 2005), mamona
(Basseto etal., 2008) e Gazania rigens (Rosa et al,, 2008);
HGIII em brécolis e espinafre (Kuramae et al, 2003) e em
caruru (Silva-Barreto et al, 2010)

AG-5. Teleomorfo: 7. cucumeris

Fabaceae (feijao, soja), Poaceae (gramados) e Solanaceae
(batata)

AG-6 (HG-1, GV). Teleomorfo:
I, cucumeris

Nao patogénicos

AG-7.Teleomorfo: 7. cucumeris

Fabaceae (soja) e Solanaceae (batata)
No Brasil: em batata (Rosa et al,, 2005)

AG-8. Teleomorfo: 7. cucumeris

Poaceae

AG-9 (TP e TX). Teleomorfo:
T cucumeris

Brassicaceae e Solanaceae (batata)

AG-10. Teleomorfo: 7. cucumeris

Nao patogénicos

AG-11. Teleomorfo: 7. cucumeris

Poaceae (trigo)

AG-12. Teleomorfo: 7. cucumeris

Brassicaceae (couve-flor, rabanete)

AG-13. Teleomorfo: 7. cucumeris

Nao patogénicos

AG-BI. Teleomorfo: 7. cucumeris

Nao patogénicos

*Nomes entre pontos de interroga¢do indicam nomenclatura distinta para o teleomorfo

sugerindo que sejam espécies bioldgicas diferentes de Thanatephorus cucumeris.
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3. Potencial evolutivo de Rhizocionia solani para adaptagio a
hospedeiros

Para ilustrar o potencial evolutivo de R solanj o AG-1 IA é o exemplo mais
bem estudado na literatura. R so/ani AG-1 1A é considerado patégeno de importancia
mundial afetando uma ampla gama de culturas hospedeiras (Jones & Belmar, 1989;
Pascual & Hyakumachi, 2000). No bioma Amazonico, o AG-1 IA causa queima da
bainha no arroz (Bolkan & Ribeiro, 1985; Cedefio et al., 1996; Costa-Souza et al,
2007), folha bandeada e queima da bainha no milho [doeng¢a que aparentemente
esta restrita a Venezuela (Cardona et al,, 1999; Perdomo et al., 2007)], queima foliar
da soja (Fenille et al., 2002), e mela no feijdo-caupi (Nechet & Halfeld-Vieira, 2006).
Na Figura 1 (A, B, C e D), pode-se observar os sintomas do ataque deR. solani em
plantas de arroz, milho, soja e feijdo, respectivamente. Os sintomas do ataque do
patégeno na cultura do feijao podem ser vistos na Figura 2.

Figural. Lesdo causada por R solani AG-1 IA em plantas de (A) arroz, (B)milho, (C)
soja e (D) feijao-comum.
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Figura 2. Microesclerédios brancos e marrons do fungo R. solani AG1-IF no peciolo
do feijoeiro-comum.

Figura 3. Sintomas apresentados por plantas de feijdo-comum em diferentes estadios
fenoldgicos acometidas pelo ataque de R solani AG-1 IA. (A) Plantula de feijao-
comum apresentando massa de crescimento micelial que impedird o
estabelecimento da planta; (B e C) Lesdes foliares provocadas por R. solani em
plantas de feijdo-comum no estadio reprodutivo, destaque para o nivel de dano
observado em C.

Entre as décadas de 1990 e a dltima, o fungo R solani AG-1 IA emergiu como
um patégeno importante associado a morte de pastagens do género Urochloa no
Brasil (Duarte et al,, 2007) e na Colombia (Ramos Molina et al., 2012). O patégeno ja
foi relatado atacando U. brizantha cv. Marandu nos estados do Acre, Maranhio, norte
do Mato Grosso, Rondonia, sul do Pard e Tocantins, todos na regido Amazonica
(Verzignassi & Fernandes, 2001; Duarte et al., 2007) (Figura 4). Embora o subgrupo
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AG-1 1A de R solani estejaassociado com uma ampla gama de hospedeiros, estudos
recentes indicam que populacdes simpatricas de isolados que infectam poaceas e
fabaceas representam dois grupos-irmaos filogeneticamente bem definidos e que,
provavelmente, a selegdo para especializagdo a hospedeiros deve ter conduzido a
divergéncia observada entre populagdes (Ciampi et al, 2005; Bernardes de Assis et
al., 2008). Observagdes sobre a biologia de populagdes de R solani AG-1 1A feitas na
ultima década, sugerem que este patdgeno tem um alto potencial evolutivo por
apresentar sistema reprodutivo misto (que inclui a reproducdo sexuada e a
dispersdo de clones adaptados), alto fluxo génico e tamanho populacional elevado
(Ciampi et al., 2008; Bernardes de Assis et al., 2009; Gonzalez-Vera et al,, 2010). De
fato, eventos de especializagdo de hospedeiro moldaram a histéria evolutiva de R
solani AG-1 1A, especialmente nas Américas. Ha evidéncias para a emergéncia de
populagdes especializadas de R. solani AG-1 IA, via troca, do arroz para o milho
(Gonzalez-Vera et al, 2010), e salto de hospedeiros, do arroz para a soja (Bernardes
de Assis et al., 2008). Embora ainda nio se conheca a origem das populagdes de R
solani AG-1 1A que atacam a braquiaria, é possivel que tenham emergido de
populacdes que originalmente infectavam o arroz (Ramos Molina et al.,, 2012). E
possivel que esta série de mudancas de hospedeiros ou de salto de hospedeiros
esteja relacionada com a evolucido acelerada de enzimas degradadoras de parede
celular de plantas (fatores de patogenicidade essenciais para fungos fitopatogénicos,
inclusive os do género Rhizoctonia (De Lorenzo et al, 1997) em cada populagio
hospedeiro-adaptadas de AG-1 IA.

Figura 4. (A) Imagem de pastagem com sindrome da morte stbita na regido de Alta
Floresta-MT; (B) Danos causados por Rhizoctoniasolani AG-1 IA em pastagens
comprometendo a atividade pecuarista, Alta Floresta-MT. Imagem cedida por Prof.
Dr. Gustavo Caione.
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4, Aspectos ecolégicos e genéticos-moleculares do manejo de trés
importantes fitopatégenos necrotréficos do género Rhaizocionia: R.
solani AG-1 1A, AG-3 e AG-4

Rhizoctonia solani AG-1 1A, agente causal da queima da bainha, tornou-se um
problema para a produgdo de cultivares de arroz semi-ando, semeadas sob alta
densidade (Lee et al, 2006). Propagulos infectivos persistem no solo como
esclerodios que sdo disseminados, durante alagamento do cultivo, para érgios acima
do solo (Brooks, 2007). As plantas infectadas de arroz se tornam enfezadas, e lesdes
necroticas se desenvolvem na bainha, na lamina foliar e no colmo das plantas
(Brooks, 2007).

Rhizoctonia solani AG-3 e AG-4 causam sintomas e perdas de produg¢ido em
batata (Carling et al, 1989). Lesdes necroticas se formam nas raizes, estoldes e
ramificagdes subterrdaneas, causam tombamento e cancro em raizes e ramas
(Almasia et al, 2008; Aliferis & Jabaji, 2012). Esclerédios que se formam na
superficie de tubérculos jovens causam crosta negra, problematica para a produgdo
de batata-semente (Rioux et al,, 2011).

Rhizoctonia solani e outros fitopatégenos necrotréficos obtém nutrientes de
células mortas (ou que estdo morrendo) de hospedeiros. Entretanto, estes patdgenos
provavelmente tém uma curta fase biotréfica durante a qual reconhecem
hospedeiros especificos e iniciam a fase parasitica. As hifas de R solanicrescem em
associagdo intima com as superficies dos hospedeiros, especialmente ao longo das
juncdes entre células epidérmicas, formando agregados de hifas conhecidos como
almofadas de infec¢do (Dodman & Flentje, 1970; Keijer, 1996). Rhizoctonia solani
que infectam partes aéreas das plantas (incluindo R solani AG-1 IA em arroz e R
solani AG-3 em brotacdes de batata (Marshall & Rush, 1980; Hofman & Jongbloed,
1988), entram nos tecidos do arroz e da batata via almofadas de infeccdo ou
apressorios lobados que penetram a cuticula, ou via estdmatos ou ferimentos
(Dodman et al., 1968; Dodman & Flentje, 1970; Keijer, 1996; Weinhold & Sinclair,
1996; Aliferis & Jabaji, 2012). Hifas crescem tanto inter como intra-celularmente nos
tecidos da maioria das espécies hospedeiras (Bateman, 1970). A morte celular dos
hospedeiros é exacerbada por toxinas (Brooks, 2007) e por cutinases, quitinases e
outras enzimas degradadoras de parede (Bateman, 1970; Weinhold & Sinclair,
1996). Rhizoctonia solani que infecta raiz também produz almofadas de infecgdo,
como documentado para Gossypium hirsutum (algodio) e Phaseolus lunatus (feijao
de Lima) (Dodman et al, 1968).

Os fitopatogenos necrotroéficos R. solani AG-1 1A, AG-3 e AG-4 representam um
verdadeiro desafio para os produtores porque as doencas causadas por esses
patoégenos ndo sdo adequadamente manejadas com fungicidas, com rotacdo de
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culturas ou com resisténcia genética natural. Em muitos casos, inclusive, esses
patégenos causam doencas em mais de um hospedeiro, dificultando medidas de
rotagdo de culturas (Okubara et al., 2014). Outro fato relevante é que além da baixa
eficiéncia dos fungicidas sobre patégenos do solo, foram encontradas varias espécies
de plantas invasoras (ex.: caruru, beldroega, e jué-de-capote) que atuam como
hospedeiras, principalmente AG-4, que no caso do cultivo de batatas tornaria
ineficiente a rotagdo de culturas (Silva-Barreto et al,, 2010).

A dificuldade no manejo se deve a longa sobrevivéncia de R. solanino solo, a
habilidade de superar ou evadir as defesas das plantas e a logistica, custo e ineficacia
da aplicagdo de fungicidas. Resisténcia a fungicidas continua sendo uma preocupagio
(Castroagudin et al, 2013), e ndo ha fontes de resisténcia genética naturais a esses
patogenos no arroz e na batata (Jha & Chattoo, 2010; Rivero et al, 2012). Juntos,
esses dois hospedeiros representam duas das quatro mais importantes culturas
mundiais. A inddstria do arroz estima perdas de 20% da produgéo na india e 50% na
Asia (Sridevi et al., 2008), somente devido a queima da bainha de R. so/ani AG-1 IA.
Baseando-se na produgio total de batata da ordem de US$ 49,7 bilhdes em 2011
(FAOSTAT (http://faostat.fao.org), perdas anuais causadas por tombamento, cancro
em hastes, podriddo de raiz e crosta negra de R solani AG-3 e AG-4 sdo estimadas em
19-30% (Carling et al., 1989) representado, no minimo, US$ 11,6 bilhoes.

Embora a integracdo de praticas seja requisito para o manejo adequado de
Rhizoctonia a resisténcia genética continua sendo o componente-chave que ainda
falta no manejo (Okubara et al,, 2014). Recentes avangos no manejo de Rhizoctonia
baseados no uso do pré-melhoramento de plantas e da introdugido de genes nas
plantas hospedeiras (transgenes) serdo ilustrados com énfase em trés
patossistemas, para os quais muitas informagdes derivadas do genoma dos
patogenos e dos hospedeiros foras acumuladas nos tltimos anos: R solaniAG-1 1A e
arroz, e R. solani AG-3 ou AG-4 e batata (Cubeta et al., 2009; Bartz et al, 2012;
Lakshman et al,, 2012; Zheng et al., 2013; Okubara et al., 2014).

4.1. Pré-melhoramento de plantas ou a alternativa atual da introdugio de genes
(transgenes) para resisténcia a Ahizoctonia

Ha vantagens e desvantagens nas varias abordagens moleculares e genéticas
para o controle de Rhizoctonia em arroz e em batata (Okubara et al,, 2014). O
numero de cultivares adaptadas existentes é finito, sendo também finito o potencial
para descoberta de novas fontes de resisténcia ou tolerancia a Rhizoctonia, se nio
forem postos em pratica o pré-melhoramento ou recursos de citogénica. Espécies
selvagens proximas sdo fontes de resisténcia promissoras para arroz e batata.
Entretanto, a mobilizagdo da resisténcia genética pode requerer o uso de pools
génicos secundarios. A adicdo de cromossomos ou de por¢cdes de cromossomos é
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potencialmente aplicivel em qualquer cultivar adaptada, mas requer técnicas
citogenéticas avancadas e a selecdo de individuos com ploidia estavel, herdavel, sem
defeitos desenvolvimentais. O melhoramento por mutagénese é também viavel para
cultivares adaptadas, mas melhorar as linhagens derivadas de mutagénese
removendo mutac¢des indesejaveis requer tempo, e o mapeamento molecular nio é
pratico devido a muitos polimorfismos de nucleotideos em linhagens parentais e
retrocruzadas. O melhoramento tradicional ainda é complicado pela necessidade de
gerar plantas que produzem grdos ou tubérculos, tendo muitos atributos de
qualidade. Entretanto, as abordagens modernas para gerar novas variedades
resistentes adaptadas convergem para a manutencdo dos atributos de qualidade
conquistados pelo melhoramento tradicional.

0 pré-melhoramento vem sendo usado para introduzir resisténcia aos
principais patégenos da batata uma vez que o melhoramento usando abordagens
genéticas convencionais tem sido dificil (Ortiz et al., 2009; Jansky et al,, 2013). Em
batata, a maioria das fontes de resisténcia promissoras, as espécies selvagens
proéximas, frequentemente diferem das espécies cultivadas, quanto a ploidia e aos
requisitos para florescimento, impedindo assim o uso de cruzamentos genéticos
simples. O pré-melhoramento envolve a identificagio de genes em espécies de
plantas geneticamente préximas, porém ndo-domesticadas, e transferéncia para
backgrounds genéticos de batata que podem ser utilizados pelos melhoristas (Ortiz
etal., 2009; Jansky et al,, 2013).

A introducdo em plantas, via transformacdo genética, de um unico ou de
poucos genes sob a regulagdo de promotores selecionados evita a transferéncia de
DNA ndo essencial, bem como de muta¢des indesejaveis, pela introgressio de
genomas inteiros ou de cromossomos. A introducdo de genes em plantas (usando
Agrobacterium tumefaciens ou bombardeamento de microprojéteis na
transformacio genética) é uma alternativa para as abordagens mais complexas de
pré-melhoramento, especialmente para a batata (Ortiz et al., 2009; Jansky et al,
2013). E, ainda, a abordagem alternativa para obtencio de linhagens de elite de 0.
sativa subsp. indica, gerando gendétipos adaptados para uso por melhoristas e
geneticistas (Helliwell & Yang, 2013). Apesar da preocupacdo atual da sociedade a
respeito do uso de transgenes em culturas alimenticias, tais genes, proporcionam
recursos genéticos para efetiva supressio de doencas e, no minimo, genétipos para
teste de atividade e fungdo de genes.

Cada construgdo de transgene consistiu da juncdo de um promotor (para
controle da expressdo génica em plantas) a uma regido codificadora para certa
proteina da qual se espera propriedades diretas antifingicas ou a ativacdo das
defesas do hospedeiro. O promotor constitutivo (Ubi) do milho conferiu expressio
de transgenes previamente a infec¢do (Sridevi et al., 2008).
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Relatos de arroz ou batata carregando transgenes ativos contra Rhizoctonia in
planta sdo listados na Tabela 2 (Okubara et al,, 2014). Co-expressdo de dois ou mais
transgenes foi usada em varios dos estudos.
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Tabela 2. Transgenes com atividade contra Rhizoctonia em plantas de arroz ou

batata.
Tecido Pat6égeno | Produto Atividade Referéncia
hospedeiro génico
Bainha de R solani | Quitinase 11 Proteinas que degradam ou Maruthasalam
Oryza sativa AG-11A Proteinas hidrolisam componentes da etal, 2007
tipo- parede celular de Rhizoctonia
taumatina (como quitina e glucanas).
Reduzem o niimero de
almofadas de infecgdo e o
tamanho de lesdes em folhas
destacadas de arroz; reduzem
o tamanho de lesdes, atrasa a
formacao de lesdes em bainhas
intactas.
Planta de O. R solani Quitinase 11, Reduz o indice de doenga in Sridevi et al,
sativa AG-11A glucanase planta. 2008
Planta de O. R solani Defensina Tem como alvo os Jha & Chattoo,
sativa AG-11A AFP2 componentes de ceramida da 2010
(obtida de membrana plasmatica fingica
Raphanus rompendo o transporte de K+
sativis) e Ca?*, com efeito sobre a
ramificacdo de hifas e extensdo
da ponta das hifas.
Reduz o nimero de plantas
infectadas; reduz o nimero de
lesdes em folhas.
Planta de O. R solani Fator de Reduz o tamanho de lesdes: Peng et al,
sativa AG-11A transcrigdo inducdo de defesa modulada 2012
0OsWRKY30 por acido jasmonico (A]).
0OsWRKY33 est4 envolvido na
resisténcia contra fungos
necrotroficos.
Planta de R solani Snakin-1 Peptidio basico da batata, rico Almasia et al.,
Solanum AG-3 (SN-1) em cisteina. 2008
tuberosum Maior sobrevivéncia ao
tombamento de Rhizoctonia
Minitubérculo | R solani | Peptidio Pequenos peptidios que Rivero et al,
de S antiflingico rompem a integridade da 2012
tuberosum dermaseptina | membrana fungica
AP24; (osmotina);
Lisozima* *Enzima antibacteriana.
Inibicdo /in vitroyredugdo de
necrose em folhas destacadas.
Tubérculo de R solani | Proteina Quebra ligagdes N-glicosidase Mhamdi et
S. tuberosum rip30 na fragdo 28S do rRNA de al, 2013
inativadora fungos mas niao em
de ribossomos de plantas.
ribossomos Reducio da percentagem da
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Tecido Pat6geno | Produto Atividade Referéncia
hospedeiro génico

superficie dos tubérculos
coberta com esclerédios.

4.2. Perspectivas para o manejo de Rhizoctoniausando resisténcia genética

Protecgdo baseada na reacdo do hospedeiro contra fitopatégenos necrotraoficos,
tais como R sofani AG-1 IA, AG-3 e AG-4, tem sido dificil de se obter. A natureza
quantitativa das doencas causadas por estes patdgenos pode ser atribuida as
multiplas formas pelas quais eles exercem o estado patogénico - rapida inducido de
enzimas degradadoras de parede celular, inativacio de fatores de defesa dos
hospedeiros e producio de toxinas e outros efetores. Possivelmente de forma
similar, para a obtencdo de resisténcia efetiva sdo necessarios multiplos
mecanismos. A imunidade inata de plantas da protecdo parcial contra fitopatégenos
necrotroficos foliares e do solo, mas protecio nativa desta natureza é apenas
observada quando os mecanismos de defesa sdo quebrados, como revisado em
Okubara & Paulitz (2005). Estimulo a via de sinalizacdo do acido jasmonico melhora
a protecdo nativa contra Rhizoctonia, mas ndo é completamente efetivo. A inducdo
do gene relacionado a patogénese PR1 e outros genes tipicamente ligados a
resisténcia qualitativa, especifica a racas (Zhao et al, 2008), suporta observacdes
prévias de que plantas tem habilidade de montar um sistema amplo de defesa,
quando desafiadas com patégeno necrotrofico. Entretanto, este desafio com o
patoégeno resultara em suscetibilidade no hospedeiro se o sistema de percepg¢do do
patoégeno ou os componentes necessarios de defesa estiverem ausentes, ou se o
tempo ou a magnitude da resposta de defesa for inadequada (Shrestha et al,, 2008).
Alguns dos componentes bioquimicos exsudados na rizosfera pelas raizes do
hospedeiro sdo atrativos para fitopatégenos do solo. Ainda, algumas caracteristicas
dos hospedeiros que favorecem o crescimento e invasido dos patdgenos podem ser
fatores de suscetibilidade. Por exemplo, densidade de lenticelas e espessura da
cuticula em tubérculos de batata podem se correlacionar com suscetibilidade ao
cancro em hastes e crosta negra (Zhang & Yu, 2013). Entretanto, as perspectivas
para resisténcia a Rhizoctonia provavelmente serdo mais promissoras com o
aumento do conhecimento sobre estratégias de patogenicidade, da acdo de genes de
defesa do hospedeiro em relacdo ao processo de infeccdo, e do papel dos fatores
ambientais sobre a interagdo hospedeiro-patégeno (Foleyet al,, 2013).

5. Perspectivas para o manejo de Rhizoctonia usando agentes de
biocontrole.
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No cenario mundial o uso de microrganismos antagénicos é uma alternativa
viavel para a o controle biolégico de doencas causadas por Rhizoctonia (Basseto et
al., 2008). Entre os agentes biocontroladores estdo, principalmente, espécies de
bactérias do género de Bacillus (como Bacillus subtilis, B. amyloliguefaciens e B.
pumillus) e Pseudomonas (especialmente as fluorescentes), e espécies de fungos do
género Trichoderma

Quanto as bactérias biocontroladoras de fitopatégenos do género Rhizoctonia,
o antagonismo pode ser facilmente constatado 7n vitro através da formacdo de halo
de inibicdo no entorno da colonia bacteriana (Figura 5), provavelmente por
antibiose. Bactérias biocontroladoras de doengas causadas por Rhizoctonia podem
ainda produzir sideroéforos, fosfatases e a promover crescimento de plantas.

A atividade antifingica de B. subtilis sobre R. solani AG-3 PT resultou em 81%
de controle da crosta negra da batata, bem como em promocio de crescimento das
plantas (Khedher et al, 2015). Essa atividade antifingica de B subtilis contra R
solani AG-3 PT resultou em alteragdes morfoldgicas nas hifas, que levaram a perda
de parede celular do fungo e extravasamento do protoplasma (Khedher et al.,, 2015).
Em outro patossistema, B. subtilis cepa NCD-2 produziu lipopeptideo de fengicina e a
fengicina, que desempenham um papel primario na inibigdo do crescimento de R
solani AG-4 HGI, resultando em supressdo do tombamento de plantulas de algodao
(Guo et al, 2014). Sob condi¢cdes de campo, o tratamento de sementes com B
amyloliquefaciens reduziu significativamente a incidéncia da mela em plantas de
feijdio-comum (Martins et al, 2018). Bacllus e Pseudomonas tém sido usados,
também, no biocontrole da queima da bainha do arroz, com redugdes na severidade
da doenga atingindo até 50% (Nandakumaret al., 2001; Commare et al., 2002;
Wiwattanapatapee et al., 2004; Ludwig & Moura, 2007; Padaria & Singh, 2009).

Figura 5. (A) Isolados de Pseudomonas spp. em confronto direto com Rhizoctonia

solani AG1-1A, o disco contendo hifas do fungo encontra-se no centro da placa, pode-
se observar a formacdo de halos de inibicdo no entorno das colonias da bactéria; (B)
Ampliacdo em microscdpio estereoscopio 40x da zona de inibigdo (coloragdo azul)
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onde ocorreu auséncia de crescimento fiingico, abaixo evidencia-se a coldonia
bacteriana; (C) Destaque da regido final de crescimento das hifas (“parcialmente
digeridas”) de Rhizoctonia mostrando a acdo inibitéria e degradativa promovida
pela liberagdo de substancias antagonicas ao fungo no meio de cultura.

A coinoculagdo de Bacillus subtilis como agente de biocontrole de doengas
radiculares de Rhizoctonia e Bradyrhizobium como fixador de nitrogénio em soja,
controlou a rhizoctoniose sem inibir a nodulagio da planta, resultando em estimulo
senergistico do desenvolvimento do sistema radicular e por consequéncia da parte
aérea das plantas de soja (Aratjo & Hungria, 1999; Montealegre et al., 2003;
Ascencionet al., 2015).

Quanto aos agentes fungicos, inimeras espécies de Trichodermatém potencial
de biocontrole de doencas causadas por Rhizoctonia Os mecanismos de biocontrole,
que iniciam com a extensa colonizag¢io do sistema radicular das plantas, e incluem o
hiperparasitimo (Figura 6), a antibiose baseada na producdo de substancias
antifingicas, a producdo de metabdlitos volateis, de enzimas degradadoras de
parede celular, além da sintetize de proteinas elicitoras do sistema de defesa vegetal.
O biocontrole com 7richoderma resulta, de forma geral em indugio de defesas da
planta contra patégenos, protegendo assim o sistema radicular contra a infec¢cdo por
patogenos de solo (Alabouvette et al., 2009). O biocontrole com 7Trichoderma ainda
pode resultar em reforco na parede celular das plantas promovendo a formacio de
tiloses e caloses, agindo como atenuantes ao ataque de patégenos. Pode, também,
aumentar a produgdo de enzimas de defesa das plantas, incluindo as peroxidases e
catalases, acompanhado pelo acimulo de eréxido de hidrogénio (H202) nas células
vegetais em reposta a infecgio por Rhizoctonia (Alabouvette et al., 2009; Ahmad et
al,, 2010; Barnett et al, 2017; Huang et al., 2017; Nawrocka et al., 2018; Wang et al,,
2018).

Formulacdes utilizando Trichoderma viridae na cultura da batata, reduziram a
incidéncia da doenca causada pela R solani AG-3 PT em até 55% e a viabilidade dos
esclerédios reduziu em 90% (Beagle-Ristanio & Papavizas, 1985). Em solos
naturalmente infestados com R solani AG-4 HGI, espécies de Trichoderma
proporcionaram até 100% de controle da rhizoctoniose em tomate e pepino,
impedindo a morte das plantas, além de promover incremento da matéria fresca e
seca, e propiciar melhor desenvolvimento de raiz e parte aérea (Aradjo & Hungria,
1999; Montealegre et al, 2003; Oliveira et al.,, 2012; Wang et al., 2018). Trichoderma
também promoveu a reducio de incidéncia de damping-off de R solani AG-4 HGI em
até 65%, além de ter aumentar o percentual de germinagdo e o vigor de sementes,
massa fresca e tamanho de plantas de feijoeiro (Barakat et al, 2007). A utilizacdo de
T. viridae como agente de biocontrole em cultivos comerciais de alface na Inglaterra
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reduziu a incidéncia da podriddo das raizes causadas por R solani (Coley-Smith et
al., 1991).

Pela dificuldade intrinseca de manejo dos fitopatégenos do solo, o controle
biolégico de doencas causadas por Rhizoctonia é uma estratégia particularmente
importante para ser incorporada a um sistema de manejo integrado desse grupo de
doengas. O nivel de eficicia de um agente de biocontrole podera variar, a depender
de sua adaptagdo as condi¢des bidticas e abidticas especificas no agroecossistema
onde sera utilizado (Dennis & Webster, 1971). Por sua vez, ha grande potencial para
o mercado de agentes de biocontrole de rhizoctonioses em inimeras culturas de
importancia agricola no Brasil. Isso se deve, em especial, a intensificacdo de
iniciativas locais de bioprospeccdo associadas ao desenvolvimento, em escala
industrial, de formula¢gdes modernas que asseguram a estabilidade biolégica dos
agentes de biocontrole nos produtos disponibilizados ao mercado.
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