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“CARACTERIZAGAO CULTURAL E MOLECULAR DE ESPECIES DE Fusarium
ASSOCIADAS A CANA-DE-AGUCAR”

RESUMO - O género Fusarium esté associado a diversas fitopatologias, possui
alta variabilidade genética e adaptacdo ambiental. A caracterizacéo cultural e molecular
de isolados de Fusarium spp. é essencial para selecionar isolados para estudos de
patogenicidade, e desenvolvimento de cultivares resistentes. O presente estudo teve
como objetivo identificar espécies de Fusarium spp. a partir de 56 isolados fungicos das
colecbes do Laboratério de Pesquisa e Desenvolvimento em Fitopatologia do Centro
Avancado de Pesquisa e Desenvolvimento de Cana do Instituto Agrondmico de
Campinas (IAC) e do Laboratério de Fitopatologia do Departamento de Fitossanidade
da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias da Universidade Estadual Paulista
(FCAV/UNESP), coletados em plantas de cana-de-acucar em duas das principais
regides produtoras de cana-de-agUcar no Brasil, Sudeste e Centro-Oeste, bem como
avaliar a estrutura e diversidade genética. O sequenciamento parcial dos genes TEF-
1a (primers EF1/EF2) e RPB2 (primers 5f2/7cr) foi utilizado para a identificagdo das
espécies e analise filogenética por meio do método bayesiano. Foram testadas 42
combinagdes seletivas para marcadores moleculares do tipo Amplified Fragment
Length Polymorphism (AFLP) em quatro isolados pertencentes a espécies distintas de
Fusarium spp., das quais as oito mais polimérficas foram aplicadas em 56 isolados para
avaliacdo da estrutura e diversidade genética. A combinacédo seletiva com maiores
valores PIC, IM e Pr foi E+AAG/M+TCG. A caracterizagdo cultural dos isolados,
considerou a coloracdo das colénias e o indice de Velocidade de Crescimento Micelial
(IVCM). Sete espécies de Fusarium spp. foram identificadas pertencentes a dois
complexos de espécies: F. sacchari, F. madaense, F. annulatum, F. caapi e F.
napiforme do Complexo de Espécies Fusarium fujikuroi (FFSC), e F. caatingaense e F.
hainanense do Complexo de Espécies Fusarium incarnatum-equiseti (FIESC). A
analise da estrutura genética indicou a distribuicdo dos isolados em K = 3 grupos
genéticos. A diversidade genética estimada para o grupo dos 56 isolados foi moderada
(h=0,205) assim como para os isolados de F. sacchari (h= 0,184) e F. madaense
(h=0,237). Para a variavel coloragdo das col6nias, ndo foram observadas diferencas
capazes de distinguir isolados por espécie, contudo, para o indice de Velocidade de
Crescimento Micelial (IVCM), houve diferenca significativa entre isolados de F. sacchari
e F. madaense. Este estudo colabora para o entendimento da estrutura genética e
diversidade de Fusarium spp. em cana-de-agucar nas regides produtoras investigadas,
fornecendo subsidios para estratégias de coleta e enriqguecimento de colecdes de
isolados fungicos, destacando a importancia da representatividade de espécies. Além
disso, apoia futuros estudos sobre polimorfismos entre os complexos FIESC e FFSC e
o desenvolvimento de estratégias de manejo integrado de doencas.

Palavras-chave: AFLP, Cana-de-agucar, Fusarium spp



"CULTURAL AND MOLECULAR CHARACTERIZATION OF Fusarium SPECIES
ASSOCIATED WITH SUGARCANE"

ABSTRACT - The genus Fusarium is associated with various phytopathologies,
possessing high genetic variability and environmental adaptation.The cultural and
molecular characterization of Fusarium spp. isolates is essential to select strains for
pathogenicity studies and the development of resistant cultivars. This study aimed to
identify Fusarium spp. species from 56 fungal isolates belonging to the collections of the
Laboratério de Pesquisa e Desenvolvimento em Fitopatologia at the Centro Avancado
de Pesquisa e Desenvolvimento de Cana do Instituto Agronémico de Campinas (IAC)
and the Laboratério de Fitopatologia of the Departamento de Fitopatologia at the
Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias da Universidade Estadual Paulista
(FCAV/UNESP), collected from sugarcane plants in the Southeast and Midwest regions
of Brazil, as well as to evaluate their genetic structure and diversity. Partial sequencing
of the TEF-1a genes (primers EF1/EF2) and RPB2 (primers 5f2/7cr) was used for
species identification and phylogenetic analysis using the Bayesian method. Forty-two
selective primer combinations for Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP)
markers were tested on four isolates representing distinct Fusarium spp. species, from
which the eight most polymorphic combinations were selected and applied to the full set
of 56 isolates to assess genetic structure and diversity. The most informative primer
combination, based on PIC, MI, and Pr values, was E+AAG/M+TCG. Cultural
characterization of the isolates included colony coloration and the Mycelial Growth Rate
Index (IVCM). Seven Fusarium spp. species were identified, belonging to two species
complexes: F. sacchari, F. madaense, F. annulatum, F. caapi, and F. napiforme (FFSC),
and F. caatingaense and F. hainanense (FIESC). The genetic structure analysis
indicated the distribution of the isolates into K = 3 genetic groups. The estimated genetic
diversity for the group of 56 isolates was moderate (h=0.205), as well as for the isolates
of F. sacchari (h=0.184) and F. madaense (h=0.237). For the colony coloration variable,
no differences were observed to distinguish isolates by species; however, for IVCM,
there was a significant difference between isolates of F. sacchari and F. madaense. This
study contributes to the understanding of genetic structure and diversity of Fusarium
spp. associated with sugarcane in key production regions, providing insights to support
targeted sampling strategies and the enrichment of fungal isolate collections, while
highlighting the importance of species representativeness. Furthermore, it supports
future studies on polymorphisms within the FIESC and FFSC complexes and the
development of integrated disease management strategies.

Keywords: AFLP, Fusarium spp, Sugarcane
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1. INTRODUCAO

O Brasil é o maior produtor mundial de cana-de-agucar, com producéo estimada
para a safra 2024/2025 de 678,67 milhdes de toneladas (CONAB, 2024). De acordo
com Machado et al. (2015), o setor sucroenergético, impulsionado pela popularizacéo
dos veiculos flex no Brasil, teve um significativo aumento na producéo de cana-de-
acucar nos ultimos anos. Ademais, acordos internacionais, estabelecidos ao longo do
século XXI, tém incentivado o uso de bioenergia como estratégia para mitigar impactos
ambientais (Walter et al., 2016). Esse cenario contribuiu significativamente para a
economia nacional e a geracao de empregos (Oliveira et al., 2020).

Contudo, fatores bidticos, como pragas e doencas, desempenham um papel
significativo na redugdo da produtividade da cana. Entre esses fatores, as doengas
destacam-se como uma das principais causas para a substituicdo de cultivares de
cana-de-acguUcar. Atualmente, ja foram identificadas mais de 200 doencas que afetam a
cultura, sendo elas causadas por diversos agentes, incluindo virus, fungos, bactérias,
fitoplasmas e nematdides (Goncalves et al., 2012).

Entre as doencas, destaca-se a Pokkah Boeng, responsavel por causar perdas
significativas de produtividade em cultivares suscetiveis em diversas regiées do mundo
(Yao et al., 2020). Essa doenca é causada por espécies do Complexo de Espécies
Fusarium fujikuroi (FFSC — Fusarium fujikuroi species complex) e caracteriza-se pela
deformacéo da parte aérea e podridao do colmo (Costa et al., 2019). As espécies F.
proliferatum, F. sacchari, F. subglutinans e F. verticillioides ja foram descritas como
agentes causadores da Pokkah Boeng (Carvalho et al., 2023). Ja foram relatados casos
de F. sacchari apresentando simultaneamente podriddo do colmo e Pokkah Boeng.
Além disso, espécies de Fusarium tém sido associadas a outras doengas importantes,
como a Murcha (Viswanathan et al., 2011) e a Podriddo Vermelha (Dela Cueva et al.,
2019).

As regides Sudeste e Centro-Oeste concentram 0s principais cultivos de cana-
de-acucar no Brasil. No entanto, ainda ha uma lacuna significativa de informacdes
sobre a diversidade genética de isolados de Fusarium spp. coletados em canaviais
dessas regifes. Destaca-se o estado de Goids como a segunda maior regido produtora
do setor canavieiro no pais, com uma produtividade estimada em 79,765 milhdes de

toneladas, ficando atras apenas de S&o Paulo, cuja estimativa € de 348,167 milhdes de
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toneladas, conforme dados da Safra 2024/2025 (CONAB, 2024). A caracterizacao
molecular de isolados de Fusarium spp. é essencial para direcionar a escolha de
isolados utilizados em estudos de patogenicidade, contribuindo para o melhoramento
genético da cana-de-agucar e o desenvolvimento de cultivares resistentes. Ressalta-se
gue uma alta diversidade genética entre os isolados pode favorecer o surgimento de
novas linhagens, o que pode impactar diretamente o manejo e o controle de doencas
(Milgroom, 2015; Costa et al., 2019).

Dada a importancia dos fungos do género Fusarium na cultura da cana-de-
acucar, o presente trabalho teve como objetivo a caracterizacao taxonémica de isolados
pertencentes as cole¢cdes do Laboratério de Pesquisa e Desenvolvimento em
Fitopatologia do Centro Avangado de Pesquisa e Desenvolvimento de Cana do Instituto
Agrondémico de Campinas (IAC) e do Laboratério de Fitopatologia do Departamento de
Fitossanidade da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias da Universidade
Estadual Paulista (FCAV/UNESP). Para isso, foram avaliados 56 isolados quanto a
morfologia das colonias, bem como por meio do sequenciamento parcial dos genes
TEF-1a e RPB2. Além disso, foram realizadas analises da estrutura genética com o uso
de marcadores moleculares do tipo AFLP, incluindo a selecdo das combinacdes

seletivas de primers mais promissoras na detec¢do de polimorfismos entre espécies.
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6. CONCLUSOES

Existe uma ampla diversidade de espécies de Fusarium spp. associadas ao
hospedeiro cana-de-agucar na regido Sudeste do Brasil. As espécies F. napiforme, F.
caapi, F. hainanense e F. caatingaense ainda ndo haviam sido relatadas na cultura da
cana-de-acucar no pais, até o presente momento.

Em termos de estratégia de coleta para o enriquecimento das cole¢des de

isolados fungicos avaliadas, destaca-se a necessidade de concentrar esforcos para
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ampliar a representatividade de espécies de Fusarium provenientes da regido de Goias,
abarcando um maior nimero de municipios.

Os complexos de espécies Fusarium fujikuroi (FFSC) e Incarnatum-equiseti
(FIESC), embora genetica e filogeneticamente distintos, compartilham polimorfismos
em suas regides genbmicas, evidenciados por meio da técnica de AFLP.

A técnica de AFLP é eficaz em revelar perfis genéticos com potencial
discriminatério entre espécies de Fusarium, bem como de marcadores espécie-
especificos.

Entre as variaveis utilizadas na caracterizacéo cultural, o indice de Velocidade
de Crescimento Micelial (IVCM) demonstrou potencial para ser utilizado na

diferenciacao de isolados, especialmente entre as espécies F. sacchari e F. madaense.
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