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A antracnose, causada por Colletotrichum graminicola, € uma das mais importantes doencas da
cultura do sorgo no Brasil pela sua ampla disseminacéo, severidade a capacidade de causar danos
a cultura em cultivares suscetiveis e sob condi¢cbes ambientais favoraveis a sua ocorréncia. A
doenca é mais severa quando ocorrem periodos prolongados de alta temperatura e de alta
umidade, principalmente durante o periodo de formacao de grdos. Colletotrichum graminicola é
um organismo de alta variabilidade como ja demonstrado em varios trabalhos ja conduzidos no
Brasil e em outros paises onde a doenca ocorre com severidade Esta variabilidade impde
restrices ao uso de cultivares resistentes para o controle da doenga, pela facilidade com que o
patdgeno pode se adaptar a resisténcia no hospedeiro.

Vérias alternativas tém sido buscadas para aumentar a durabilidade da resisténcia de sorgo a C.
graminicola; O uso de cultivares com resisténcia dilatoria, caracterizada pela capacidade do
genotipo de limitar o progresso da doenca é uma alternativa que tem permitido um controle
adequado da doencga. Associada a resisténcia dilatoria. tem sido utilizada a estratégia de se
selecionar no germoplasma de sorgo combinagOes de linhagens para as quais a viruléncia néo se
encontra associada na populacdo do patégeno. Esta metodologia permite indicar cruzamentos
potencialmente Gteis na formacdo de hibridos com resisténcia potencialmente duravel a C.
graminicola. A medicdo da diversidade em populacdes de patdgenos é essencial pra o
entendimento da dindmica de alteracdes nos padrdes de viruléncia deste patdgeno, na medida em
que estas alteracOes influenciam a durabilidade da resisténcia. A caracterizacdo da diversidade de
populagdes atravées da viruléncia tem sido realizada através da determinacdo do nimero absoluto
de ragcas em uma determinada amostra, da medi¢do da uniformidade da distribuicdo das racas na
referida amostra, das diferencas no grau de viruléncia entre racas do patdgeno e de alteragdes no
tempo e no espaco em quaisquer dos atributos acima. Diferentes indices tém sido utilizados para a
caracterizacdo da diversidade existente em populagdes de patdgenos. Tais indices tém a vantagem
de incorporarem de maneira eficiente a maior parte dos dados obtidos de trabalhos de
identificagcdo de racas através de cultivares diferenciadoras.

O indice de diversidade de Shannon apresenta a vantagem de estar linearmente relacionado ao
namero de cultivares diferenciadoras, quando todas as viruléncias detectadas sdo polimdrficas na
populacéo e estdo na mesma frequéncia. Desta forma cultivares de uma serie diferencial podem ser
analisadas separadamente quanto a sua capacidade de gerar informagdes sobre a diversidade
fenotipica de uma populagdo. Considera-se que duas caracteristicas da viruléncia podem ser
determinantes na perda de eficiéncia de uma série diferencial em detectar diversidade: 1-o grau de
polimorfismo da viruléncia e 2- a associagdo de genes de viruléncia no patégeno. O méaximo de
informagdes sobre a diversidade é obtido quando se tem 50% dos isolados de uma amostra com
viruléncia a cada genétipo da série diferencial e quando os genes de viruléncia no patdgeno séo
independentes entre si. Ndo havendo nenhuma influencia de epistasia, alelismo ou desequilibrio de
ligacdo.



O presente trabalho teve por objetivo analisar a variabilidade e a estrutura de viruléncia de trés
populacdes de C. graminicola, caracterizar a diversidade fenotipica destas populacGes e avaliar o
impacto da associacdo de genes de viruléncia no patdégeno sobre esta diversidade.
Para a obtencédo dos isolados de C. graminicola foi estabelecida uma mistura, em partes iguais,
formada por dez linhagens elites do programa de melhoramento de sorgo, a qual foi semeada em
areas de 1000m* nas localidades de Sete Lagoas (MG), Pelotas (RS) e Jatai (GO) no ano de
1995/96. Esta populacdo foi formada pelos gendtipos BR008, BR005, CMSXS136, BR009,
SC112-14, BR501, Tx398, Tx2536, BR503 e SC748-5. Para a coleta de material as areas forma
subdivididas em parcelas de 100m? de onde forma coletadas, ao acaso, 5 a 6 plantas com sintomas
da doenca. De cada planta coletada foi obtido um isolado monospérico. Estes isolados foram
testados em uma série diferencial formada pela mesmas linhagens elites componentes da mistura,
utilizada para a amostragem. As plantas de série diferencial foram inoculadas aos 28 dias apds o
plantio utilizando-se uma concentracdo de inculo de 10° conidios/ml. Apés inoculadas as plantas
foram deixadas em cédmara Umida por 18 horas, sendo em seguida deixadas nas condi¢Ges
ambientais da casa de vegetacdo até a época de avaliacdo a uma temperatura de 25 a 30°C. Sa
avaliacOes foram realizadas aos 12 dias apds a inoculagdo com uma escala de notas com valores de
1 a 5, com base no tipo de infeccdo. As notas 1, 2e 3 foram consideradas como de reacao de
resisténcia e 4 e 5 como de suscetibilidade.
As trés populagdes foram analisadas quanto a presenca de associagdes de viruléncia em relagdo a
duas linhagens quaisquer a e b da série diferencial. Os isolados foram separados em cada uma das
quatro categorias possiveis de viruléncia ou de aviruléncia: VaVb - isolado virulento as duas
linhagens, VaAb - isolado virulento & linhagem a e avirulento a linhagem b, AaVb - isolado
avirulento a linhagem a e virulento a linhagem b e AaAb - isolado avirulento a ambas as linhagens.
Para a analise calculou-se a freqliéncia de viruléncia a cada genoétipo individualmente. Estes dados
forma utilizados para se calcular a freqiiéncia esperada de isolados com viruléncia a cada par de
genotipo da série diferencial, nas quatro categorias acima identificadas. Associa¢fes de viruléncia
sdo consideradas positivas quando o numero observado de isolados excede o nimero esperado, se
a associagao ocorre apenas por acaso.
A diversidade fenotipica das trés populacGes foi caracterizada através do indice de diversidade
fenotipica de Shannon, tendo sido avaliada a contribuicdo de cada genotipo da série diferencial na
obtencdo de informacdes sobre a diversidade das populagdes e o efeito da associagéo de genes de
viruléncia em C. graminicola sobre esta diversidade. Para isto foram feitas as seguintes
determinacdes:
1.) Indice de diversidade de Shannon (Dr)
Dr = Zpi Ln (pi), onde
pi = freqiiéncia de determinado fendtipo ou raca na amostra,
2.) Acréscimo (AD) no indice de Shannon, pela inclusdo de determinado gendtipo da série

diferencial na anélise

-AD = [(0,5 + di)Ln(0,5+di)+(0,5-di)Ln(0,5-di)], onde:

di = desvios em relacédo a freqiiéncia de viruléncia de 0,5 ao gendtipo da série

diferencial incluido na analise,
3.) Indice maximo de diversidade possivel (Dmax), considerando-se como zero, o desvio em

relacéo a freqiiéncia ideal de 0,5
-AD =-Ln (0,5) =-0,693

Dmax = Dr +0,693 onde:



Dr = diversidade fenotipica anterior a inclusdo do gendtipo da série diferencial na

analise,
4.) Perdas on indice de diversidade de Shannon (a) por desvios em relacdo a frequéncia ideal de

viruléncia de 0,5

a =0,693 - AD,
5.) Indice de diversidade de Shannon (Df) considerando-se as perdas por desvios em relagdo a

frequéncia ideal de 0,5

Df=Dmax-a e
6.) Perdas no indice de diversidade de Shannon (b) pela associacdo de genes de viruléncia no

patdgeno

b = Df -Dr.
Foi observada uma associa¢do negativa de viruléncia em Sete Lagoas e em Jatai em relacdo aos
genotipos BR008 e BRO0O5 (Tabela 1) AssociacOes negativas de viruléncia ndo tém sido
observadas em analises da estrutura de viruléncia de populagGes de C. graminicola analisadas
anteriormente. A associacdo negativa observada em relacdo aos gendtipos BRO08 e BROO05,
parece ser, entretanto, consistente, uma vez que em levantamentos de racas de C. graminicola
realizados am anos anteriores, tem sido baixa a frequiéncia de isolados com viruléncia associada a
estes gendtipos. Também trabalhos sobre a capacidade competitiva de ragas de C. graminicola em
mistura, tém demonstrado que racas com esta combinagdo de viruléncia s&o menos competitivas
do que aquelas com viruléncia a cada gendtipo individualmente. CombinagBes entre estas
linhagens ou seus derivativos podem gerar hibridos de sorgo com resisténcia de maior durabilidade
a C. graminicola.
Maiores perdas na obtencdo de informacGes sobre a diversidade fenotipica de C. graminicola,
foram determinadas por desvios no grau de polimorfismo em relacdo a frequéncia ideal de 0,5 de
viruléncia a determinada cultivar da série diferencial. Entretanto, se consideradas em conjunto as
perdas por associacdes de genes de viruléncia em C. graminicola foram consideraveis nas trés
localidades analisadas, tendo sido de 28,3% em Sete Lagoas, 24,8% em Pelotas e 23,9% em Jatai.
Estes resultado estdo de acordo com observagdes anteriores da presenca de associacdo positiva de
viruléncia na populacdo deste patdgeno. Este associacdo pode estar sendo determinada pela
predominancia de reproducdo assexuada e a conseqiiente auséncia de recombinacgdo genética em
C. graminicola. Para outros patdgenos entretanto, o efeito da associacdo de genes de viruléncia
em patogenos de reproducdo assexuada tem sido maior. No caso de Puccinia recondita f. sp.
tritici, por exemplo, em populagdes de reproducdo assexuada do patdgeno uma maior
porcentagem da diversidade méxima (39%) ndo foi atingida devido & associacdo de genes de
viruléncia no pat6geno.
A ocorréncia de associagdo negativa de viruléncia em relagdo aos genotipos BR008 e BR0O0S5,
chama a atencdo para a possibilidade de existéncia desta caracteristica em relacdo a outras
combinagOes de gendtipos. Trabalhos com outros gendtipos de sorgo deverdo ser realizados na
medida em que associagdes negativas de viruléncia representam a possibilidade de utilizacdo de
genes de resisténcia vertical ainda giue os mesmos ja tenham sofrido adaptacdo por parte do
patégeno. Existem limitagcGes quanto a utilizacdo da andlise da diversidade através do indice de
Shannon, pelo fato de ndo se poder trabalhar com linhagens isogénicas de sorgo. Apesar desta
limitacdo, entretanto, foi possivel, a obtencdo de informacGes mais detalhadas a respeito da
diversidade de C. graminicola e da extensdo da associacdo de genes de viruléncia no patogeno e
de como esta influencia a diversidade genética no patdgeno.



Tabela 1 Numero esperado e observado de isolados de Colletotrichum graminicola nas quatro
categorias de viruléncia e de aviruléncia as cultivares BRO0O8 e BR005 em Sete Lagoas
(MG) e Jatai (GO).

Local Cultivar Viruléncia/Aviruléncia
BRO0S v | v | A | A
BR005 Vv A Vv A
Sete Lagoas Observado 0,0 12,0 5,0 29,0
Esperado 23,7 2,9 17,2 2,1
v’ = 376,84
BR008 Vv Vv A A
Jatai BR005 Vv A Vv A
Observado 2,0 23,0 9,0 12,0
Esperado 14,0 16,0 3,2 12,7
x? = 85,6

1 Associagao negativa para viruléncia (P<0,01)



