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RESUMO

Estudos de diversidade e estrutura genética de populagdes de patégenos por meio de genes de
resisténcia conhecidos sdo importantes, por permitirem o acesso de forma direta aos genes de viruléncia/
aviruléncia dos individuos das diferentes populacdes-alvo. Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi
caracterizar a diversidade e a estrutura genética de trés populacdes de Puccinia coronata f. sp avenae Fraser
& Led do Estado do Rio Grande do Sul, por meio da utilizagdo do padrao fenotipico de virulénciaZaviruléncia
de 40 isolados a 25 genes Pcs. Os resultados obtidos evidenciaram que apesar da elevada variabilidade em
viruléncia dos isolados sul-brasileiros, a populacao apresenta diversidade genética moderada, principalmente
em funcéo da alta viruléncia dos isolados. Praticamente, ndo existem diferencas nas freqiiéncias dos genes
de viruléncia nos isolados coletados em Capédo do Ledo, Eldorado do Sul e Passo Fundo, ou seja, nao
existe estruturacdo entre as populagdes, o que implica na necessidade da adog¢do de uma estratégia Unica
de controle da moléstia nos trés locais.

Palavras-chave: Avena sativa L., ferrugem da folha da aveia, resisténcia, genética de populagdes.

ABSTRACT

GENETIC DIVERSITY AND STRUCTURE FOR VIRULENCE OF THREE SOUTHERN
BRAZILIAN PUCCINIA CORONATAF. SP. AVENAE FRASER & LED POPULATION

Studies on the genetic diversity and structure of pathogen populations by mean of known resistance
genes are important as they allow the direct access to virulence/avirulence genes of individuals in target
populations. Therefore, the goal of this work was to characterize the genetic diversity and structure of
three Puccinia coronata f. sp avenae Fraser & Led populations from the State of Rio Grande do Sul by using
a standard phenotypical assay of virulence/avirulence of 40 isolates to 25 Pcs genes. The results indicated
that despite of the high variability for virulence of Southern brazilian isolates, the population showed a
moderate genetic diversity, mainly as a function of the high virulence presented by the isolates. Basically,
no difference was found in the frequency of virulence genes among the isolates collected in Capao do
Ledo, Eldorado do Sul and Passo Fundo counties, suggesting that the pathogen populations are not
structured. The results indicated the need of a strategy for disease control in these three locations.

Key words: Avena sativa L., crown rust; resistance, population genetics.
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1. INTRODUCAO

A ferrugem da folha da aveia, moléstia
causada pelo fungo Puccinia coronata f. sp. avenae
Fraser & Led é a doenga mais importante que ataca
0 género Avena, ocorrendo em praticamente todas
as regifes do mundo onde o cereal é cultivado,
sendo presente com maior severidade nos locais
com temperaturas amenas e alta umidade relativa
do ar (Simons e MurpPHY, 1961). A moléstia provoca
reducdo significativa no rendimento e na
gqualidade de grdos em cultivares suscetiveis
(MARTINELLI et al., 1994; CaeIrA0 et al., 2001;
DoeHLERT et al., 2001; HorLLAND € MuNkvoLD, 2001,
LoreNnceTTl et al. 2004; Benin et al., 2005). As
formas mais empregadas para o controle da
moléstia sdo a utilizacdo de fungicidas ou de
variedades resistentes, sendo a resisténcia
genética a op¢do mais barata e ambientalmente
favoravel para o controle da ferrugem da folha da
aveia, uma vez que, o uso de produtos quimicos
eleva os custos de producdo e pode ocasionar
sérios prejuizos ao ambiente e aos trabalhadores
rurais.

Entretanto, os gendtipos resistentes a ferrugem
da folha ndo tém permanecido eficientes por muito
tempo. Essa falta de durabilidade € atribuida a grande
capacidade de desenvolver novos biotipos virulentos
do patdgeno, que superam 0s genotipos resistentes,
especialmente aqueles com resisténcia do tipo
monogénica (CHoNG e SEAMAN, 1994).

Nos paises onde ocorre a presenca de
Rhamnus cathartica L., hospedeiro alternativo do
fungo, o rapido desenvolvimento de novas racas é
atribuido a recombinagdo sexual do fungo. No Brasil,
onde ndo existem relatos da ocorréncia do ciclo sexual
do fungo, a causa mais provavel da elevada
variabilidade observada no fungo é a ocorréncia de
mutacdes e de anastomoses (Simons, 1985). Outro fator
gue pode contribuir para essa grande variabilidade
existente de ragas € a capacidade de dispersdo a longas
distancias (BRowN e HovmoLLER, 2002). Dessa forma,
seria possivel que novas ragas chegassem ao Brasil
através do vento, provenientes de outras regides
agricolas, o que é bastante provavel, uma vez que a
aveia é cultivada durante todos os meses do ano nos
paises do cone sul.

Para o éxito da selecdo de constituicOes
genéticas resistentes ao fungo, é de fundamental
importancia o conhecimento da diversidade das
populagdes nos locais onde 0s genotipos serdo
cultivados. Estudos de diversidade e estrutura genética
de populacdes de patégenos podem ser realizados por
meio da utilizacdo de marcadores moleculares

(McDonNALD, et al., 1995; RosewicH et al., 1998, 1999;
BrakE et al., 2001) ou do padrédo fenotipico de
viruléncia dos isolados (ManNisTerski et al., 2000, BRAKE
et al., 2001). Tais estudos permitem inferéncias a
respeito da capacidade de dispersdo do patdgeno,
taxa de mutagbes, forma de reproducao, grau de
variabilidade genética, tamanho populacional
efetivo, potencial de causar epidemias, distribuicado
dos genes de viruléncia, entre outras (McDoNALDs €
LiNDE, 2002).

A grande vantagem da utilizagdo de
marcadores moleculares reside no fato de os mesmos
permitirem ampla amostragem do genoma e a
geracdo de grande nimero de informagdes genéticas.
Entretanto, nem toda a informacéo gerada refere-se
diretamente as regides responsaveis pela
virulénciaZaviruléncia, uma vez que muitos dos
dados obtidos sdo de regides neutras do genoma.
S&o importantes em muitos estudos, porém néo
quando o objetivo é o conhecimento da ocorréncia
ou ndo e das freqUéncias em que aparecem 0s genes
de virulénciaZaviruléncia nas diferentes
populagdes-alvo. Dessa forma, a utilizacdo dos
fendtipos de viruléncia dos patogenos, mediante a
utilizacdo de genes de resisténcia vertical
conhecidos, cresce em importancia, por permitir de
forma direta o0 acesso aos genes de resisténcia.

Assim, o0 objetivo deste estudo foi
caracterizar a diversidade e a estrutura genética de
trés populacdes de Puccinia coronata f. sp avenae
Fraser & Led do Estado do Rio Grande do Sul por
meio da utilizacdo do padrdo fenotipico de
virulénciaZaviruléncia dos isolados a 25 genes de
resisténcia a ferrugem da folha da aveia (genes Pcs).

2. MATERIAL E METODOS

Em trés municipios do Estado do Rio Grande
do Sul (RS), Brasil: a) Passo Fundo (PF) situado a 28°
15' 46" de latitude Sul, 52° 24' 24" de longitude Oeste
e altitude de 687 m; b) Capdo do Leé&o (CL) situado a
31° 52' 00" de latitude Sul, 52° 21' 24" de longitude
Oeste e altitude de 13,24 m; ¢) Eldorado do Sul (EL)
situado a 30° 05' 22" de latitude Sul, 51° 39' 08" de
longitude Oeste e altitude de 46 m, foram coletadas
folhas com sinais da ferrugem da folha da aveia em
cultivares do Ensaio Brasileiro de Cultivares
Recomendados de Aveia (EBCRA), no periodo de 22
a 29 de setembro de 2003. As amostras foliares
coletadas foram acondicionadas, isoladamente, em
envelopes de papel, sendo mantida a identificacdo do
local, data e cultivar da qual foram obtidas (Tabela
1). Apos a coleta, as amostras (contendo 0s esporos
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do fungo) foram mantidas por cerca de 48 horas em
ambiente seco, para eliminacéo do excesso de umidade
das folhas e, posteriormente, conservadas em
refrigerador a 4 °C, no Laboratério de Ferrugem da
Folha do Trigo, da Embrapa Trigo de Passo Fundo,
onde foi desenvolvido o trabalho.

A cultivar UFRGS 7 foi utilizada como padréo
de suscetibilidade (PS), em func¢do da sua histérica
sensibilidade a ferrugem da folha. Dessa forma, a
inoculacdo das plantulas do PS com a primeira folha
completamente expandida (sete dias apoOs a
semeadura) foi efetuada por meio de raspagem dos
esporos das amostras coletadas, com auxilio de uma
espatula (previamente esterilizada em estufa a 100 °C)
e posterior contato da espatula contendo os esporos
do fungo com uma plantula do PS, previamente
umedecida com dgua contendo o espalhante adesivo
Tween 20 (10 pL 100 mL™Y). Apés a inoculagdo com
os esporos, cada plantula foi identificada e protegida
com o auxilio de um cone plastico (para evitar o fluxo
de contaminacdo) e mantida em cadmara Umida, no

escuro, por 18 horas a temperatura de 20-24 °C e
umidade de 95%, para garantir a infeccdo. Apos esse
periodo, as plantulas foram transferidas para casa de
vegetacdo com condicBes semicontroladas.

Decorridos 15 dias ap6s a inoculagao inicial
dos esporos no PS, foram realizados isolamentos
monopustulares, e as pustulas isoladas foram
novamente inoculadas, da mesma forma que a
inoculagao inicial, sobre plantulas do PS. Quinze dias
apos a inoculacdo dos isolamentos monopustulares
iniciais, foram efetuados novos isolamentos
monopustulares e essas puUstulas isoladas foram
multiplicadas sobre o PS para posterior inoculacéo
nas plantulas contendo os genes Pcs e identificacdo
das racas. Foi adotada a estratégia da realizacao de
dois isolamentos monopustulares consecutivos, para
garantir a pureza dos isolados obtidos e dessa forma
aumentar a confiabilidade do trabalho. Ao todo, foram
obtidos 46 isolados, 15 de Passo Fundo (PF), 15 de
Eldorado do Sul (EL) e 16 de Capéo do Ledo (CL),
segundo a Tabela 1.

Tabela 1. Relagéo dos 46 isolados de Puccinia coronata f. sp. avenae Fraser & Led utilizados no estudo com a indica¢édo dos cédigos,
locais de coleta, cultivares de origem e data das coletas. FAEM/UFPel, 2005

Coédigo (n° do isolado) Origem do isolado Cultivar Data de Coleta
EL1a3 Eldorado do Sul (EL) UPF 16 22/9/03
EL4a5 Eldorado do Sul (EL) UFRGS 15 22/9/03
EL6a7 Eldorado do Sul (EL) URS 20 22/9/03
EL8a10 Eldorado do Sul (EL) URS 21 22/9/03
EL 11 a13 Eldorado do Sul (EL) URS 22 22/9/03
EL 14 a 15 Eldorado do Sul (EL) ALBASUL 22/9/03
CL1 Capao do Ledo (CL) UFRGS 15 24/9/03
CL2a3 Capéo do Ledo (CL) UPF 16 24/9/03
CL4a6 Capaéo do Ledo (CL) UPFA 20 24/9/03
CL7 Capado do Ledo (CL) UFRGS 15 24/9/03
CL8all Capéo do Ledo (CL) URS 20 24/9/03
CL12al4 Capéo do Ledo (CL) URS 22 24/9/03
CL15a 16 Capado do Ledo (CL) ALBASUL 24/9/03
PF 1 Passo Fundo (PF) UPF 16 29/9/03
PF2a3 Passo Fundo (PF) UPFA 20 29/9/03
PF4a5b Passo Fundo (PF) URS 20 29/9/03
PF6a7 Passo Fundo (PF) URS 21 29/9/03
PF8a9 Passo Fundo (PF) FAPA5 29/9/03
PF 10 a 12 Passo Fundo (PF) ALBASUL 29/9/03
PF 13 a 15 Passo Fundo (PF) UFRGS 15 29/9/03
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Apoés a etapa de multiplicagdo dos isolados
obtidos por meio de dois isolamentos monopustulares
consecutivos, os esporos de 46 isolados foram
coletados com auxilio de uma bomba de ar
comprimido e armazenados a vacuo, em tubos de
ensaio a temperatura de 4 °C. Os esporos foram
suspensos em &gua contendo Tween 20, na
concentracdo de 10° esporos mL™ e entdo aspergidos
sobre plantulas com a primeira folha completamente
expandida (sete dias apds a semeadura) dos 25 genes
Pcs empregados no trabalho (Pc 40, Pc 45, Pc 46, Pc
50, Pc 38, Pc 39, Pc 48, Pc 68, Pc 51, Pc 52, Pc 58, Pc
59, Pc 54, Pc 56, Pc 62, Pc 64, Pc 14, Pc 35, Pc 36, Pc
53, Pc 55, Pc 57, Pc 60, Pc 61 e Pc 63). No estudo foram
utilizadas plantulas que continham 25 genes
diferentes de resisténcia ao patégeno, e dessa forma,
foram acessados 25 loci distintos de resisténcia. Antes
da inoculacéo, as plantulas foram aspergidas com
4gua contendo Tween 20 na concentragdo de 10 pL
100 mL™ e ap6s a inoculacdo, mantidas em camara
Umida, no escuro, por 12 horas a temperatura
constante de 22 °C e umidade de 95%. ApOs esse
periodo, as plantulas foram transferidas para casa de
vegetacdo com condi¢bes semicontroladas.

Quinze dias ap6s a inoculagdo dos Pcs foi
efetuada a avaliagdo dos resultados, a distin¢do entre
alto e baixo tipo de infeccdo utilizando-se o critério
descrito por CHon et al. (2000). Foi empregada uma
escala quantitativa composta de notas variando de 0
a 4, em que: (0) = auséncia urédia ou outros sinais
macroscopicos de infeccdo; (;) = presenca de reagdo
marcante de hipersensibilidade sem esporulagéo; (1)
= pequena urédia rodeada por clorose ou necrose; (2)
= urédia de tamanho variando de pequeno a médio
rodeada por clorose; (3) = urédia de tamanho médio
em area clorética e (4) = grande urédia sem clorose
ou necrose. As nota (0), (;), (1) e (2), foram
consideradas como indicativo de resisténcia do
hospedeiro (baixo tipo de infec¢do e as notas (3) e (4),
como indicativo de suscetibilidade do hospedeiro (alto
tipo de infeccdo). Verificou-se em cada isolado um
padrdo proprio de alto e baixo tipo de infecgao
(viruléncia/Zaviruléncia) para os Pcs utilizados.

Os padrdes de virulénciaZaviruléncia dos
isolados para cada um dos Pcs estudados foram
transformados para uma escala binaria em que: 1 =
alto tipo de infeccdo/viruléncia e 0 = baixo tipo de
infeccdo/Zaviruléncia. Para a mensuracdo da
diversidade genética foi empregada a funcdo de
Shannon-Wiever: H'= Y.Pi log2 (Pi), onde Pi se refere
a frequéncia da classe i (viruléncia ou aviruléncia ao
gene i), segundo método proposto por LEwoNTIN (1972).
Esse método foi empregado por ser apropriado para
a analise de dados binarios (presenca x auséncia de
viruléncia), conforme os obtidos no presente trabalho.

Metodologia semelhante foi empregada por
Manisterski et al. (2000) em um estudo com
populag¢des do fungo Puccinia recondita f. sp. tritici
Eriks & Henn de Israel.

Primeiramente, foram estimados os indices de
diversidade dentro das populagdes: a) H, (diversidade
genética de cada gene em cada populagdo) com base
nas frequéncias de virulénciaZaviruléncia de cada
gene em cada populagéo; b) H,,, (diversidade genética
média de cada gene nas quatro populagbes) através
da média aritmética dos H, de cada gene nas quatro
populacBes e ¢) Hpyp (diversidade genética dentro das
populacdes) através da média aritmética dos H,,, de
todos os genes estudados. Posteriormente, foram
estimados os indices de diversidade entre as
populagdes: a) Heecie (diversidade genética de cada
gene nas quatro populacdes) com base na frequéncia
de virulénciaZaviruléncia de cada gene nas quatro
populagdes e b) Hexe (diversidade genética total)
através da média aritmeética dos Hegpee de todos os
genes estudados. Em seguida, foi calculada a
proporcdo da diversidade genética presente dentro
das populag8es em cada gene (Hyop/Hespicic) € €M todos
0s genes ( Hyp 7/ Hesse ), bEM como a proporcédo da
diversidade genética presente entre as populacdes em
cada gene (Hegpecio - Hpop)/ Hespécie € €M t0d0S (H espicie = H pop) /

Hespaci.

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A inoculacdo dos 46 isolados sobre os 25
genes Pcs resultou em um total de 1150 inoculag®es,
das quais 764 (66%) revelaram reacao de viruléncia e
386 (34%) reacdo de aviruléncia, o que evidenciou a
grande capacidade de viruléncia dos isolados
estudados (Tabela 2). Resultado semelhante a este
havia sido reportado por LeonArD et al. (2004) que
estudou isolados israelenses do fungo. Todas as
populacdes evidenciaram elevada frequéncia de
individuos virulentos aos Pcs testados, e a populagdo
com a maior frequiéncia de isolados virulentos foi a
CL (70%), seguida por EL (67%) e PF (62%).

Dentre os genes Pcs somente o Pc 40 e 0 Pc
45, ndo foram efetivos contra nenhum isolado (Tabela
2). Entretanto, MarTiNELLI et al. (1998), avaliando 53
isolados coletados na mesma regido do Brasil
reportaram que 15% dos isolados foram avirulentos
ao gene Pc 40 e que 8% ao gene Pc 45, o que pode ser
um indicativo que estes genes mesmo ndo tendo sido
efetivos na diferenciacdo dos isolados coletados no
presente trabalho possam apresentar importancia
quando da realizacéo de futuras coletas. JoHNsTON et
al. (2000), relataram que entre isolados coletados nas
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Ilhas da Califérnia, o Pc 45 também néo foi efetivo a
nenhum isolado e o Pc 40 foi efetivo em 75% das
inoculacg@es, confirmando o que diz respeito ao Pc 40,
gue os isolados coletados nas Ilhas da California sdo
muito diferentes dos coletados no sul do Brasil. Além
do Pc 40 e Pc 45, ndo foram efetivos na populagdo EL,
Pc 64, Pc 36, Pc 57, Pc 60 e Pc 61, na populacéo CL,
Pc 46, Pc 51 e Pc 61 e na populacédo PF, Pc 46, sendo
indicativo da existéncia de diferengas genéticas entre
os isolados coletados nos trés locais.

O Unico gene que foi efetivo a todos os
isolados coletados nas trés populacdes foi Pc 68
(Tabela 2). Esse gene é reconhecido
internacionalmente como um dos mais efetivos contra
0 patéogeno (MARTINELLI et al., 1998, CHong, 2000;
JoHNsTON et al., 2000). Muito embora no presente
trabalho nédo tenha sido detectado nenhum isolado
virulento ao Pc 68, esse resultado parece ndo ser
conclusivo no que diz respeito a inexisténcia de
isolados virulentos ao gene no sul do Brasil, uma vez
que os isolados estudados foram coletados no EBCRA,
onde nenhuma das cultivares tem esse gene. Caso se
observe em algum isolado o Pc 68, ele ter& um gene

desnecessario para a viruléncia e dessa forma, uma
desvantagem competitiva em relagdo aos que néo
tenham o gene (VANDERPLANKD, 1963). Assim, um
possivel isolado com esse gene desnecessario, a
viruléncia tendera a ocorrer em menor freqiéncia, e
como o numero de isolados estudados no presente
trabalho foi relativamente pequeno, € possivel que por
um problema de amostragem, esse possivel isolado
nao tenha sido coletado. Apesar disso, os resultados
levantam a hipoétese de tal gene constituir-se em uma
fonte potencial de resisténcia ao patdégeno. Porém,
devera ser testado sob cultivo em grandes areas por
um periodo de tempo suficientemente grande, para
que seja possivel comprovar a hipotese de sua
durabilidade. Além do Pc 68, os genes Pc 50 e Pc 52,
foram efetivos contra todos os isolados na populagéo
PF, contudo, em nenhuma das outras populacdes
algum gene além do Pc 68 foi efetivo contra todos os
isolados (Tabela 3). De maneira geral, além do Pc 68,
destacaram-se, em funcéo de sua elevada efetividade
Pc 50, Pc 52, Pc 62, Pc 38 e Pc 63 (Tabela 2). Nesses
genes em combinagdo com o Pc 68, entre si ou
isoladamente, pode-se observar elevado potencial de
controle da ferrugem da folha da aveia.

Tabela 2. Numero e percentual de isolados de Puccinia coronata f. sp. avenae Fraser & Led virulentos (vir) e avirulentos (avir) aos 25
genes (Pcs) estudados, nas populagdes Capao do Ledo (CL), Passo Fundo (PF) e Eldorado do Sul (EL). FAEM/UFPel, 2005

Populacéo (EL)

Populagéo (CL)

Populacao (PF)

Pcs NuUmero e % NuUmero e % NuUmero e % NuUmero e % NuUmero e % NuUmero e %
de vir de avir de vir de avir de vir de avir
40 15 (100) 0 (0) 16 (100) 0 (0) 15 (100) 0 (0)
45 15 (100) 0 (0) 16 (100) 0 (0) 15 (100) 0 (0)
46 14 (93) 1(7) 16 (100) 0 (0) 15 (100) 0 (0)
50 0 (0) 15 (100) 2 (13) 14 (88) 0 (0) 15 (100)
38 1(7) 14 (93) 6 (38) 10 (63) 5(33) 10 (67)
39 8 (53) 7 (47) 11 (69) 5(31) 6 (40) 9 (60)
48 10 (67) 5 (33) 7 (44) 9 (56) 3 (20) 12 (80)
68 0 (0) 15 (100) 0 (0) 16 (100) 0 (0) 15 (100)
51 15 (100) 0 (0) 16 (100) 0 (0) 13 (87) 2 (13)
52 11 (73) 4(27) 6 (38) 10 (63) 0 (0) 15 (100)
58 13 (87) 2 (13) 11 (69) 5(31) 14 (93) 1(7)
59 14 (93) 1(7) 9 (56) 7 (44) 12 (80) 3 (20)
54 9 (60) 6 (40) 14 (88) 2 (13) 8 (53) 7 (47)
56 14 (93) 1(7) 12 (75) 4 (25) 9 (60) 6 (40)
62 1(7) 14 (93) 1 (6) 15 (94) 1(7) 14 (93)
64 15 (100) 0 (0) 14 (88) 2 (13) 14 (93) 1(7)
14 14 (93) 1(7) 14 (88) 2 (13) 12 (80) 3 (20)
35 14 (93) 1(7) 13 (81) 3 (19) 14 (93) 1(7)
36 15 (100) 0 (0) 13 (81) 3(19) 11 (73) 4(27)
53 11 (73) 4 (27) 5 (31) 11 (69) 11 (73) 4 (27)
55 11 (73) 4(27) 13 (81) 3(19) 9 (60) 6 (40)
57 15 (100) 0 (0) 15 (94) 1 (6) 14 (93) 1(7)
60 15 (100) 0 (0) 14 (88) 2 (13) 12 (80) 3 (20)
61 15 (100) 0 (0) 16 (100) 0 (0) 13 (87) 2 (13)
63 1(7) 14 (93) 6 (38) 10 (63) 6 (40) 9 (60)
Total 266 (70) 109 (30) 266 (67) 134 (33) 232 (62) 143 (38)
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Os valores da diversidade genética dos Pcs
nas trés populacdes (Hy) variaram de um valor minimo
de 0,00 até o valor maximo de 1,00, nos Pcs
polimérficos entre as populacdes (Tabela 3). Em 35%
desses, os valores de H, foram de grande magnitude
(superiores a 0,8), evidenciando a existéncia de
razoavel diversidade fenotipica nas populacfes
estudadas. Ou seja, para esses, as frequéncias de
individuos virulentos e avirulentos estiveram muito
proximas. Dentre os genes Pcs que evidenciaram
elevados valores de H,, destacaram-se Pc 39 na
populagdo EL e Pc 54 na populacdo PF, ambos com
53% de isolados virulentos e 47% de isolados
avirulentos (Tabela 2), permitindo a hip6tese de que
a resisténcia vertical ndo é boa alternativa para o
controle genético da ferrugem da folha da aveia. Assim,

vem sendo sugerida a utilizacdo da resisténcia
gquantitativa (determinada por genes menores) a qual
nao impbem sobre a populacdo do patdgeno uma
pressdo de sele¢do tao intensa, quanto a resisténcia
qualitativa, no que diz respeito a viruléncia (CHAVEs
etal., 2004).

Os resultados obtidos quanto a diversidade
fenotipica de cada Pc dentro das populagbes (Hpp),
calculado a partir da média da diversidade fenotipica
de cada Pc nas trés popula¢des, variaram de um
minimo de 0,12 ao valor maximo de 0,95 nos genes com
polimorfismo entre as populagdes. Entretanto, o Hygp
foi elevado para poucos genes, sendo igual ou superior
a 0,8 em apenas 23% dos Pcs que expressaram
polimorfismo entre as populacdes (Tabela 3).

Tabela 3. Estimativa dos parametros H, (diversidade genética de cada gene Pc em cada populagéo), H,,, (diversidade genética

média de cada gene Pc nas trés populacées), H

espécie

(proporgéo da diversidade genética presente dentro das populages em cada gene Pc), (H

(diversidade genética de cada gene Pc nas trés populagtes), H__/H

pop’ espécie

-H )/H (proporgéo da

espécie pop: espécie

diversidade genética presente entre as populagdes em cada gene Pc). FAEM/UFPel, 2005

Genes Pcs POP(EL) POS?CL) POP (PF) Hpop Hespécie Hpop/Hespécie (Hespécie - Hpop)/Hespécie
40 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
45 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
46 0,35 0,00 0,00 0,12 0,15 0,78 0,22
50 0,00 0,54 0,00 0,18 0,26 0,70 0,30
38 0,35 0,95 0,92 0,74 0,83 0,90 0,10
39 1,00 0,90 0,97 0,95 0,99 0,96 0,04
48 0,92 0,99 0,72 0,88 0,99 0,89 0,11
68 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
51 0,00 0,00 0,57 0,19 0,26 0,73 0,27
52 0,84 0,95 0,00 0,60 0,95 0,63 0,37
58 0,57 0,90 0,35 0,61 0,67 0,91 0,09
59 0,35 0,99 0,72 0,69 0,79 0,87 0,13
54 0,97 0,54 1,00 0,84 0,91 0,92 0,08
56 0,35 0,81 0,97 0,71 0,79 0,90 0,10
62 0,35 0,34 0,35 0,35 0,35 1,00 0,00
64 0,00 0,54 0,35 0,30 0,35 0,86 0,14
14 0,35 0,54 0,72 0,54 0,56 0,97 0,03
35 0,35 0,70 0,35 0,47 0,50 0,94 0,06
36 0,00 0,70 0,84 0,51 0,62 0,83 0,17
53 0,84 0,90 0,84 0,86 0,98 0,88 0,12
55 0,84 0,70 0,97 0,83 0,86 0,97 0,03
57 0,00 0,34 0,35 0,23 0,26 0,89 0,11
60 0,00 0,54 0,72 0,42 0,50 0,85 0,15
61 0,00 0,00 0,57 0,19 0,26 0,73 0,27
63 0,35 0,95 0,97 0,76 0,86 0,88 0,12

EL: Eldorado do Sul. CL: Capéo do Ledo. PF: Passo Fundo.
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A diversidade genética total de cada gene
(Hespécie) variou de um valor minimo de 0,15 ao valor
maximo de 0,99, e em 36% dos genes Pcs que foram
polimérficos entre as populagfes, os valores foram
superiores a 0,80, evidenciando que quando sdo
consideradas as trés populacbes de forma conjunta,
a diversidade fenotipica é mediana. Na populacéo de
Puccinia coronata f. sp. avenae Fraser & Led do Rio
Grande do Sul, observa-se consideravel diversidade
fenotipica para os Pcs empregados no trabalho, e o
fato de tal diversidade ndo ser mais elevada, é reflexo
da alta capacidade de viruléncia do fungo, para a
maioria dos genes estudados.

A andlise individual de cada um dos genes
Pcs polimorficos evidenciou que a maior parte da
diversidade genética estd contida dentro das
populacdes, ou seja, em 77%, menos de 20% da
diversidade fenotipica esta presente entre as trés
populagbes do fungo estudadas (Tabela 3). Os genes
com maior diversidade fenotipica entre as populagfes
(Hespecie = Hpop / Hespecie) fToram os Pc 50 e Pc 52. Além
dos genes citados acima, também revelaram
polimorfismo em uma (s) populacdo (des) e ndo em
outra (s), os Pc 46, Pc 51, Pc 64, Pc 36, Pc 57, Pc 60 e
Pc 61. Genes monomorficos para determinadas
populagdes e polimérficos para outras, como 0s
citados anteriormente, poderdo constituir um grupo
de genes com potencial para distin¢io, das populacgdes
brasileiras do fungo. Como exemplo, podem ser
citados os genes: Pc 50, com isolados virulentos
somente na populagdo CL, Pc 51 e Pc 61, com isolados
avirulentos apenas na populacdo PF e o gene Pc 46
com isolados avirulentos unicamente na populagéo
EL. Esse cendrio € interessante, uma vez que todos 0s
isolados foram coletados no Ensaio Brasileiro de
Cultivares de Aveia, constituido pelos mesmos
gendtipos nos trés locais. Entretanto, os resultados ndo
permitem que se conclua com exatiddo a respeito da
existéncia ou ndo de diferencas genéticas entre as
populacdes do fungo ou se esse se deveu a problemas
de amostragem.

Na tabela 4, estdo incluidos os indices médios
de diversidade, quando foram considerados todos os
25 genes Pcs simultaneamente. O valor da diversidade
genética total foi Hepeie mediano (0,55) estando
razoavelmente préximo do valor estimado para a
diversidade genética dentro das populagdes ( Hpop )
de 0,48, evidenciando que as popula¢des do fungo tém
indices medianos de diversidade fenotipica, a maior
parte desta diversidade estd mantida dentro das
populacdes (87%) e pouco da diversidade genética
estd presente entre as populagdes, uma vez que
somente 13% da variagao total esta distribuida entre

as populaces estudadas (Tabela 4). Esse fato pode
ser explicado por se observar no fungo elevada
mobilidade via vento e todos os isolados terem sido
coletados sob 0 mesmo experimento (EBCRA).

Tabela 4. Estimativa da diversidade genética dentro das
populagdes ( Hpop ), diversidade genética total (H especie):
proporgdo da diversidade genética presente dentro das
populagdes ( Hpop /Hesxae) € da proporcéo da diversidade
genética presente entre as populagdes [( Hepeie- Hpop )7
Heseie]. FAEMZUFPel, 2005

Pardmetros Estimativas
ﬁpop 0,48
H especie 0,55
H pop/ H especie 0,87
(Hespase - Hpop )/ H especie 0,13

Do ponto de vista do melhoramento genético,
os resultados sugerem um cenario de inexisténcia
guase que total de estruturacdo entre as populacdes
do fungo avaliadas. No Estado do Rio Grande do Sul,
praticamente, ndo existem diferencas nas frequéncias
dos genes de viruléncia nos isolados das populacdes
CL, EL e PF para o conjunto de genes de resisténcia a
ferrugem da folha estudados, permitindo a adoc¢éao de
estratégia Unica de controle da moléstia nos trés
locais. Tal resultado era esperado, em funcdo da
inexisténcia de barreiras fisicas e temporais que
pudessem impedir a mobilidade dos esporos do fungo
entre os locais estudados, a grande capacidade de
mobilidade do fungo (BrRown e HovmoLLER, 2002) e ao
fato dos isolados, nos trés locais, terem sido coletados
sobre genotipos do Ensaio Brasileiro de Cultivares
Recomendados de Aveia.

4. CONCLUSOES

1. Apesar de os isolados sul-brasileiros
evidenciarem uma elevada variabilidade em
viruléncia, em suas popula¢des observa-se uma
diversidade genética moderada, principalmente em
funcdo da elevada viruléncia dos isolados.

2. Praticamente, ndo existem diferengas nas
frequéncias dos genes de viruléncia nos isolados
coletados em Capéo do Ledo, Eldorado do Sul e Passo
Fundo, ou seja, ndo ha estruturacdo entre as
populagdes, 0 que permite a adogdo de uma estratégia
Unica de controle da moléstia nos trés locais.
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