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0 fitopatégeno Sclerotinia sclerotiorum é um fungo necrotréfico, com ampla distribuicdo
mundial de grande importancia na drea agricola. No Brasil o fungo causa a doenga conhecida
como mofo branco, que acomete principalmente culturas de feijao e soja, esta distribuido em
praticamente todas as regides de grande producdo dessas culturas. O atague do fungo ao
hospedeiro envolve a agdo das enzimas poligalacturonases (PGs), conhecidas como um fator
de viruléncia do fungo importante no processo infeccioso na planta. O objetivo deste trabalho
foi analisar duas caracteristicas indicativas de variabilidade genética aplicada em isolados
obtidos de regides representativas de cultivo de feijoeiro e soja. Cingilenta isolados de S.
sclerotiorunr. 31 de cultura de feijoeiro nas regides de Goids, Mato Grosso e Minas Gerais e 19
de cultura de soja na regido do Parand, foram analisados. Para a formacdo dos grupos
compatibilidade micelial (GCM), discos de micélio de dois isolados diferentes foram colocados
em lados opostos em placas de Petri contendo meio BDA, sendo visualizada a fusao de hifas
ou linha de incompatibilidade formada entre os isolados. Para o teste de produgao de enzimas
o fungo foi crescido por 72 horas em meio minimo contendo 1% extrato de parede celular de
planta, sendo logo apds filtrado. O sobrenadante de cultura foi utilizado na atividade
enzimética das PGs pelo método de DNS. Foram formados 10 CGMs, destes um tnico grupo
conteve 47% do total de isolados abrangendo todas as regides. Os 09 gmpos restantes
contiveram isolados de locais especificos sendo possivel correlacionar origem dos isolados
com GCM. A analise da atividade enziméatica demonstrou diferencas significativas (p>0,05) de
produgdo entre os isolados, porem ndo houve correlacdo entre o nivel de atividade obtida e
origem do isolado ou GCM. Os resultados obtidos indicam a existéncia de variabilidade tanto
entre diferentes regides geograficas quanto entre os isolados obtidos.
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