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METODOS MOLECULARES APLICADOS A TAXONOMIA
DE Trichoderma.

I. S. Melo. EMBRAPA/CNPMA. C. P. 69 - CEP 13820-000 -
Jaguariina-SP, Brasil.

O género Trichoderma inclui nove diferentes agregados de
espécies, quais sejam: T. hamatum, T. viride, T. aureoviride, T.
harzianum, T. koningii, T. pseudokoningii, T. longibrachiatum, T.
polysporum e T. glaucum. As espécies de Trichoderma dentro de um
mesmo grupo ou secdo apresentam caracteristicas sobrepostas, o que
torna dificil a classificagcdo de isolados. Muitos isolados do solo ndo se
encaixam exatamente em qualquer dos nove grupos de espécies.
Assim, a taxonomia convencional nem sempre identifica com
seguranca e, especialmente ajuda a comparar isolados baseando-se na
morfologia dos conidi6foros e conidios.

Uma nova classificagcdo proposta por Bissett (Can. J. Bot. 69:
2357 e 69: 2373, 1991) reorganiza o género nas seguintes cinco
segbes: segdo Trichoderma, segdo Longibrachiatum, segédo
Saturnisporum, sec¢do Pachybasium, e secdo Hypocreanum colocando
algumas espécies ja conhecidas e outras novas dentro destas secoes.
Secgdo Trichoderma (T. koningii, T. aureoviride, T. viride e T.
atroviride); Secdo Longibrachiatum (T. pseudokoningii, T.
longibrachiatum, T. parceramosum); Sec¢do Saturnisporum (T.
saturnisporum)’, Se¢do Pachybasium (T. hamatum, T. polysporum, T.
piluliferum, T. harzianum, T. virens, T. crassum, T. croceum, T.
fasciculatum, T. fertile, T. longipilis, T. minutisporum, T.
oblongisporum, T. pubescens, T. spirale, T. strictipilis, T. strigosum e
T. tomentosum) e Secdo Hypocreanum (anamorfo Hypocrea). As
novas espécies identificadas dentro da seg¢do Pachybasium sdo
diferenciadas unicamente com base na morfologia dos conidiéforos e
conidios e, portanto, com caracteristicas extremamente similares entre
as espécies. Como pode ser notado had uma enorme variabilidade
morfolégica dentro do género Trichoderma e mesmo dentro de cada
espécie. T. koningii, por exemplo, agrega isolados com caracteristicas
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suavemente distintas e com producdo de antibidticos quimicamente
diferentes.

Espécies podem ser geneticamente distintas, mesmo que néo
sejam separadas morfologicamente. Marcadores moleculares sao
ferramentas UGteis para detectar variagdo genética entre e dentro de
populacdes de fungos. Atualmente, existem algumas técnicas
moleculares para estudos de relagbes genéticas de populacdes de
fungos, como DNA “fingerprinting”, izoenzimas, RFLP e PCR/RAPD.
eletroforese colocam T. harzianum como um ancestral comum a

Padrbées de alelos, analisados por técnicas de izoenzimas
através de muitas espécies. T. hamatum inclui linhagens
enzimaticamente distintas, com intima afinidade a Gliocladium virens e
parece ter sido derivado de um grupo ancestral como T. harzianum. T.
koningii e T. viride ndo sdo bem distintas enzimaticamente uma da
outra, porém T. viride parece ser mais derivada e pode ter surgido de
T. koningii.

O método de marcadores de polimorfismo de DNA
amplificados ao acaso (RAPD) tem sido usado para identificar e
caracterizar a variagdo genética intraespecifica de Trichoderma.
Isolados de T. harzianum obtidos da mesma area geografica séo
geneticamente distintos. RAPD pode ser usado para distinguir formas
colonizadoras de Trichoderma de formas n&o-colonizadoras de
substratos de cogumelo.

Analises de sequéncias de ITS1 (internai transcribed spacer) e
ITS2 do complexo génico de rRNA e PCR (polymerase chain reaction)
tém sido usados para medir a relacdo de linhagens e espécies de
Trichoderma. A variagdo de sequéncias das regibes ITS parece ser
adequada para classificar a certos niveis taxondmicos, baseando-se nas
diferencas de nucleotideos. Analise de seqiéncias de ITS1 foi capaz de
separar T, reesei de T. longibrachiatum, em contraste a sinonimia das
duas espécies que tinham sido propostas como morfologicamente
idénticas.

Analise de RFLP foi capaz de distinguir todas as linhagens
pertencentes a sec¢do Longibrachiatum das linhagens pertencentes a
outras sec¢des do género Trichoderma.
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Em combinacdo com a taxonomia convencional dados de
seqiiéncias, padrdoes de “fingerprinting” podem ser muito Uteis para

caracterizacao
de linhagens ao nivel taxondmico. Progressos nestas areas serao

discutidos.



