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Resumo:

Devido aos efeitos danosos causado ao meio ambiente e a procura por métodos mais eficientes que seja
acessivel o uso de agentes de controle bioldgicos (ACB), vem ganhando destaque. Atualmente, o género
Trichoderma é um dos principais ACBs, detendo quase 50% do mercado. O objetivo desse trabalho foi realizar
a identificacdo molecular e a analise filogenética de Trichoderma spp. isolados da rizosfera de arroz cultivado
em sistema agroecol6gico. Foram utilizados oito isolados no estudo, que foram obtidos de coletas de solo da
Fazendinha Agroecol6gica da Embrapa Arroz e Feijdo. Os isolados foram mantidos em meio de cultura BDA
(batata-dextrose-agar). O DNA flngico foi extraido a partir de micélio congelado pelo método CTAB
modificado. A regido do rDNA nuclear, contendo ITS1, 5.8S e ITS 2, foi amplificado por PCR usando a
combinagdo dos primers ITS1 e ITS4. A porcdo do fator de alongamento da transcricdo la (tefla) foi
amplificado usando os primers tef1fw e teflrev. Apds amplificacdo, os produtos de PCR foram submetidos a
eletroforese em gel de agarose 1,5 %. As sequéncias de DNA foram alinhadas utilizando o programa Clustal
X ancoradas ao software Mega X. A andlise das sequéncias amplificadas de ITS e tefla serdo realizadas usando
0 TRICHOKEY 2.0 e TRICHOBLAST. A relagdo filogenética foi realizada com a uni&o da regido do rDNA
nuclear ¢ do gene tefla. Para o método por Neighbour-Joining (NJ), foram utilizados os modelos de Kimura-
2- parameter e 0 melhor modelo proposto pelo Modeltest v3.7, com os valores de bootstrap calculados com
base em 10000 replicatas. Como outgroup, foi utilizado o isolado Protocrea palida (CBS 299.78). Dentre 0s
isolados identificados, quatro isolados pertecem a espécie Trichoderma koningiopsis (T23, T24, T26 e T27) e
quatro espécies pertecem a Trichoderma asperellum (T3, T10, T11 e T19). Todos os isolados sdo pertencentes
a secdo Trichoderma. Os isolados de T. koningiopsis pertecem ao clado Viride e os isolados de T. asperellum
pertecem ao clado Hamatum. Fungos do género Trichoderma, das espécies identificadas, sdo capazes de inibir
o0 desenvolvimento de varios patdgenos por mecanismos diversos, melhoria na absor¢ao de nutrientes, inducao
de resisténcia e promoc¢do de crescimento de plantas, atribuindo a essas espécies potenciais efeitos com
diversos mecanismos envolvidos, melhorando a qualidade sanitaria de diferentes culturas no mundo.
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