Presentacion Poster
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O declinio ou morte descendente da videira ¢ uma doenca caracterizada pela morte lenta e gradual
das partes da planta. Os sintomas consistem em retardamento da brotagdo, deformacao de ramos,
presenca de manchas cloroticas e folhas pequenas com margens necrosadas, além de redugao
drastica no vigor, secamento de ramos e morte da planta'. Dentre os agentes causadores do declinio
na videira, destaca-se o fungo Botryosphaeria spp..

Este trabalho teve como objetivo principal avaliar a variabilidade genética de diferentes isolados do
fungo Botryosphaeria spp., pertencentes a colecdo mantida pelo Laboratério de Fitopatologia da
Embrapa Uva e Vinho, visando complementar o trabalho de identificacdo morfologica das espécies
que ocorrem no Brasil.

Quarenta e quatro isolados, procedentes de quatro estados da regido Sul e Sudeste do Brasil, foram
coletados em diferentes cultivares de videira, com sintomas de morte descendente. A analise
molecular procedeu com a extracdo de DNA do fungo e amplificagdo de fragmentos por PCR,
utilizando os iniciadores ITS4 e ITSS, que amplificam a regides conservadas localizadas em genes
de RNA ribossémicos”. Estas regides tém contribuido para estudos taxondmicos, principalmente em
fungos. Para gerar polimorfismos na regido ITS foi utilizada a digestdo com nove enzimas de
restricdo. Os polimorfismos resultantes foram analisados possibilitando gerar uma matriz de
similaridade construida pela estimativa da similaridade genética (coeficiente DICE) entre cada
isolado, procedendo-se a anélise de agrupamento (UPGMA).

Por meio da amplificacdo da regido ITS, seguida pela digestdo por enzimas de restricdo, foram
verificados polimorfismos entre os 44 isolados de Botryosphaeria spp.. A analise de agrupamento
revelou a presenga de um total de 21 grupos. Dois grupos mostraram-se bastante diferentes,
apresentando apenas 24% de similaridade entre si. O grupo maior subdivide-se em dois, que
apresentam cerca de 64% de similaridade. As demais ramificagdes do dendrograma apresentaram
similaridade superior a 81% entre os 44 isolados, sugerindo que os mesmos pertencam a mesma
espécie.
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