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Impacto potencial desta pesquisa

Este foi um trabalho inicial e exploratério para ter uma compreensdo mais
aprofundada de Phaeocytostroma sacchari, descrevendo suas caracteristicas
morfolégicas e moleculares. Dessa forma, seria possivel identificar marcadores
genéticos especificos para o fungo futuramente, além de avaliar a possibilidade de
tentar identifica-lo também visualmente. Através das analises genéticas, seria
possivel entender como o fungo se espalha, podendo assim controlar sua
disseminagao e entender porque houve um aumento tdo grande na quantidade de
infeccdes por este patdgeno recentemente. A pesquisa tem potencial para contribuir
com a ODS 2 (Fome Zero e Agricultura Sustentavel) ao impactar diretamente a
seguranga alimentar. O controle eficaz da podriddo, que afeta a producédo de
cana-de-agucar, uma cultura fundamental para a alimentagcdo e producdo de
biocombustiveis, pode melhorar a sustentabilidade agricola. A pesquisa também se
alinha a ODS 12 (Produgdo e Consumo Responsaveis), ao propor o
desenvolvimento de protocolos fitossanitarios mais eficientes, como a sele¢ao ou
desenvolvimento de variedades de cana-de-agucar resistentes ao patogeno,

evitando o uso de fungicidas.
Potential impact of this research

This was an initial and exploratory study to gain a deeper understanding of
Phaeocytostroma  sacchari, describing its morphological and molecular
characteristics. In this way, it would be possible to identify specific genetic markers
for the fungus in the future, as well as evaluate the possibility of attempting to identify
it visually. Through genetic analyses, it would be possible to understand how the
fungus spreads, thus controlling its dissemination and understanding why there has
been such a large increase in the number of infections by this pathogen recently. The
research has the potential to contribute to SDG 2 (Zero Hunger and Sustainable
Agriculture) by directly impacting food security. The effective control of rot, which
affects sugarcane production, a crop essential for food and biofuel production, could
improve agricultural sustainability. The research also aligns with SDG 12

(Responsible Consumption and Production), by proposing the development of more



efficient phytosanitary protocols, such as selecting or developing sugarcane varieties

resistant to the pathogen and avoiding the use of fungicides.
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“CARACTERIZAGCAO DE ISOLADOS DE Phaeocytostroma sacchari
ASSOCIADOS A CANA-DE-AGUCAR EM DIFERENTES REGIOES DO BRASIL”

RESUMO - Phaeocytostroma sacchari € o agente causal da podriddo da casca da
cana-de-agucar e também tem sido associado a sindrome do murchamento desta
cultura, ainda sem causa definida, resultando em redugcdo do acgucar total
recuperavel (ATR) e perdas de produtividade. Este estudo teve como obijetivo
caracterizar morfocultural e molecularmente 31 isolados de P. sacchari oriundos dos
principais estados produtores do setor sucroenergético no Brasil: Sdo Paulo (SP),
Goias (GO) e Minas Gerais (MG), buscando compreender suas relagdes
filogenéticas, populacionais e possiveis variagdes regionais. Foram avaliados o
indice de velocidade de crescimento micelial (IVCM), coloragdo das colbnias, altura
e abundancia do micélio, comprimento e largura dos conidios. As analises incluiram
ANOVA, componentes principais (ACP), sequenciamento da regido ITS (primers
ITS5 e ITS4) para identificacdo da espécie dos isolados, analise filogenética por
inferéncia bayesiana e a técnica de Amplified Fragment Length Polymorphism
(AFLP) para avaliar diversidade e estrutura genética, com posterior analise pelos
softwares STRUCTURE 2.3.4 e DARwin 6.0.21. Para isso, foram escolhidas as 8
combinagdes mais polimorficas para serem aplicadas nos isolados. A maioria dos
isolados apresentou colbnias com micélio aéreo, abundante, branco no anverso e
creme e marrom-esverdeado no reverso da placa, conidios piriformes, elipsoidais e
arredondados, com meédia de comprimento de 1,93 ym e largura de 0,72 pym.
Observou-se elevada plasticidade fenotipica e homogeneidade genética entre os
isolados, sem correlagdo com a origem geografica, sugerindo fluxo génico entre as
populacdes. O IVCM no terceiro dia e as medidas dos conidios foram as variaveis
mais discriminantes. As sequéncias ITS confirmaram a identidade dos isolados
como P. sacchari, embora com formacao de clado distinto de outras sequéncias da
espécie, sugerindo variagdo intragendmica. A analise de AFLP detectou
polimorfismos gendmicos e identificou K = 3 grupos genéticos com alto
compartilhamento de alelos. O grande numero de amostras em Sao Paulo pode ter
contribuido para um viés amostral, refletindo a sub-representagédo de outras regides.
Palavras-chave: Saccharum spp, Pleocyta, fitossanidade, colecdo micoldgica.
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“CHARACTERIZATION OF ISOLATES OF Phaeocytostroma sacchari
ASSOCIATED WITH SUGAR CANE IN DIFFERENT REGIONS OF BRAZIL”

ABSTRACT - Phaeocytostroma sacchari is the causal agent of sugarcane stalk rot
and has also been associated with the wilt syndrome of this crop, whose cause
remains undefined, leading to a reduction in recoverable sugar (ATR) and
productivity losses. This study aimed to morphoculturally and molecularly
characterize 31 isolates of P. sacchari from the main sugar-energy producing states
in Brazil: Sdo Paulo (SP), Goias (GO), and Minas Gerais (MG), in order to
understand their phylogenetic and population relationships and investigate possible
regional variations. The following traits were evaluated: mycelial growth rate index
(IVCM), colony coloration, mycelium height and abundance, conidial length and
width. Analyses included ANOVA, principal component analysis (PCA), ITS region
sequencing (primers ITS5 and ITS4) for species identification of the isolates,
phylogenetic analysis using Bayesian inference, and the Amplified Fragment Length
Polymorphism (AFLP) technique to assess genetic diversity and structure. The eight
most polymorphic primer combinations were selected and applied to the isolates,
with subsequent analysis performed using STRUCTURE 2.3.4 and DARwin 6.0.21
software. Most isolates showed colonies with aerial, abundant, white mycelium on
the front and cream to greenish-brown on the reverse of the plate, with pyriform,
ellipsoidal, and rounded conidia, averaging 1.93 pm in length and 0.72 pm in width.
High phenotypic plasticity and genetic homogeneity were observed among the
isolates, with no correlation to geographic origin, suggesting gene flow between
populations. IVCM on the third day and conidial measurements were the most
discriminating variables. ITS sequences confirmed the identity of the isolates as P.
sacchari, although they formed a distinct clade from other sequences of the species,
suggesting intragenomic variation. AFLP analysis revealed genomic polymorphisms
and identified K = 3 genetic groups with high allele sharing. The large number of
samples from Sao Paulo may have contributed to a sampling bias, reflecting
underrepresentation of other regions.

Keywords: Saccharum spp, Pleocyta, phytosanitary, mycological collection
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1. INTRODUGAO

A cana-de-agucar (Saccharum spp.) representa uma das principais culturas
do agronegdcio brasileiro, com produgao estimada em 689,8 milhdes de toneladas
na safra 2024/25, ocupando uma area de 8,63 milhdes de hectares (CONAB, 2024).
No entanto, varios problemas fitossanitarios tém reduzido a produtividade dos
canaviais, como a ocorréncia de pragas e doencas, especialmente fungos (Melo et
al., 2024).

O fungo Phaeocytostroma sacchari (Ellis e Everh.) B.Sutton (sin. Pleocyta
sacchari (Massee) Petr. & Syd.; Melanconium sacchari Massee), pertencente ao filo
Ascomycota, tem como unico hospedeiro conhecido a cana-de-agucar (CABI, 2022;
Comstock e Bailey, 2000) e é conhecido como agente causal da podridao do colmo
(Gopi et al., 2022), também chamada de podriddo da casca ou podriddao azeda
(Comstock e Bailey, 2000). Esta doenga normalmente se manifesta no final do
periodo de cultivo da cana-de-acucar, reduzindo sua qualidade e as tornando
improprias para plantio. Os sintomas sao descoloragao da casca para tom palha ou
marrom, regiao nodal no interior do colmo com coloragdo marrom-alaranjada e nos
entrendés € caracteristico o odor azedo e a presenca de massas de esporos
semelhantes a pequenos fios enrolados (Gopi et al., 2022), chamados de cirros.

A podriddo do colmo ja foi registrada na Africa do Sul (Goodall et al., 1999),
México (Carabez et al., 2014), india (Viswanathan et al., 2003) e Brasil (Liu et al.,
1977), sendo que na Africa do Sul e no México ela levou & morte das plantas
(Carabez et al., 2014). Na Africa do Sul, a doenca causou grandes prejuizos ao setor
sucroenergético, resultando na rejeicao de carregamentos de cana pelas usinas e,
em pouco mais de um ano, afetou 30% da produgédo, com perdas de 5 a 10% na
fabricagdo de agucar (McFarlane e Bailey, 2001).

Atualmente, P. sacchari tem sido associada a Sindrome da Murcha da
Cana-de-agucar (SMC), uma doenga que atinge exclusivamente os colmos,
reduzindo a produtividade dos canaviais. Os sintomas da SMC surgem no periodo
de estiagem, momento em que ha a maturagdo da cana, forgando a antecipacgéo da
colheita para mitigar perdas. Trés principais patdgenos foram isolados de plantas
sintomaticas: Fusarium spp., Colletotrichum falcatum e P. sacchari. Embora, C.

falcatum seja apontado como o agente causal, seus acérvulos sdo encontrados
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apenas nos tecidos mais debilitados e colmos secos. Em contraste, P. sacchari tem
sido encontrada em todas as variedades e esta presente na maioria das regides
produtoras (Anjos et al., 2023). Essas evidéncias indicam que P. sacchari pode ter
um papel relevante na ocorréncia da doenca.

Antes considerado um patégeno de importancia secundaria, P. sacchari agora
tem sido constantemente encontrada nos canaviais e associada a SMC, doenca que
tem gerado preocupacédo ao setor sucroenergético e que tem reduzido a produgao
agricola e industrial. A disponibilidade de informag¢des na literatura relacionada a P.
sacchari é limitada, incluindo o conhecimento sobre suas caracteristicas moleculares
e morfoculturais. Compreender melhor a estrutura genética das populagdes
encontradas em diferentes regides produtoras do pais pode ajudar a explicar o
aumento da ocorréncia do patdégeno no campo. Além disso, essas informagdes
podem contribuir para entender o papel de P. sacchari na SMC e, com isso, auxiliar
no desenvolvimento de estratégias de manejo da doenca.

O objetivo deste estudo foi caracterizar isolados de P. sacchari com base em
caracteristicas morfoculturais e moleculares para melhor compreender suas relagoes
filogenéticas e populacionais, além de verificar possiveis diferengas entre isolados
provenientes dos estados brasileiros mais importantes para o setor sucroenergético:
Sao Paulo (SP), Goias (GO) e Minas Gerais (MG).
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5. CONCLUSOES

A espécie possui alta plasticidade, evidenciada pela grande variabilidade
fenotipica observada mesmo sob condi¢des ambientais controladas. Nenhuma das
analises realizadas, seja fenotipica ou genética, apresentou correlagao significativa

com a localizagdo geografica dos isolados. Isso sugere que o principal fator que
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influencia as frequéncias alélicas é o intenso fluxo génico entre as populagoes,
conforme demonstrado na analise da estrutura genética, contribuindo para
homogeneizagdo genética e a mistura entre os grupos, atenuando possiveis efeitos

de isolamento geografico.

O IVCM, especialmente no terceiro dia, e as medidas dos conidios se
destacaram como as variaveis com maior potencial para diferenciagao entre

isolados, enquanto as demais nao foram significativas.

O sequenciamento da regido ITS mostrou-se eficiente para identificar com
seguranga a espécie dos isolados, que apresentaram sequéncias praticamente

idénticas, confirmando-os como Phaeocytostroma sacchari.

A técnica de AFLP foi capaz de identificar polimorfismos na regido genémica
dos isolados, demonstrando variabilidade molecular, apesar da homogeneidade da

especie.

Os dados podem estar sendo influenciados pela amostragem reduzida nos
estados de Goias e Minas Gerais, enquanto S&o Paulo recebe foco desproporcional.
Embora Sdo Paulo seja um dos maiores produtores de cana-de-agucar, 0 excesso
de coletas nessa regidao pode gerar redundancia nas analises a respeito de P,

sacchari.
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