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Determinação do conteúdo de DNA nuclear e da relação AT/CG do fungo 

da ferrugem do cafeeiro (Hemileia vastatrix) por citometria de fluxo 
 

O fungo Hemileia vastatrix representa um grande problema nos sistemas 

produtivos do cafeeiro. Apesar dos intensos esforços no desenvolvimento de 

variedades resistentes à doença, a resistência é vencida com relativa rapidez, 

provavelmente em razão da ampla diversidade genética desse patógeno. 

Ferramentas moleculares são extensivamente usadas com o objetivo de 

caracterizar o genoma, tanto de espécies de fungos, como de populações e 

raças dentro dessas espécies. As informações acerca do conteúdo de DNA 

nuclear e do percentual de bases são essenciais para a condução de 

pesquisas taxonômicas, evolutivas e filogenéticas com base molecular. A 

citometria de fluxo (CF) é comumente utilizada para estimar o valor C em 

fungos. Entretanto, o uso dessa técnica na determinação da composição de 

bases nesse grupo de organismos ainda é restrito. Apesar de ser um patógeno 

importante na cultura do café, H. vastatrix não apresenta na literatura valores 

para o seu tamanho de genoma e sua composição de bases.  O presente 

trabalho teve como objetivo desenvolver e padronizar uma metodologia de CF 

adaptada ao uso de urediniósporos, a fim de estimar o conteúdo de DNA 

nuclear e o percentual de pares de bases do fungo da ferrugem do café. 

Esporos do fungo foram coletados de pústulas previamente selecionadas em 

folhas de cafeeiro, naturalmente infectadas. Para o isolamento nuclear dos 

esporos foi realizado tratamento mecânico com o uso de Grinder® em tampão 

OTTO. Folhas jovens de tomate (Solanum lycopersicum, 2C = 2,0 pg e AT = 

64,5%), cultivadas em casa de vegetação, foram utilizadas como padrão 

pseudo-interno, sendo a suspensão nuclear obtida pelo procedimento de 

chopping. Para a determinação do conteúdo de DNA nuclear e da composição 

de bases, as suspensões foram coradas com iodeto de propídeo e DAPI, 

respectivamente. A partir da análise dos histogramas gerados por CF, o valor C 



e o percentual de pares de bases estimado para H. vastatrix foi de 0,75 pg 

(=733,5 Mpb), AT = 65,6% e CG = 34,4%. Os histogramas gerados tiveram 

coeficientes de variação menores que 5%, o que é recomendado para esse tipo 

de análise. O valor C determinado para a espécie representa o maior tamanho 

de genoma dentro do grupo Pucciniales. Isso corrobora com a evidência de 

que a adaptação das espécies de fungos à condição de biotróficos obrigatórios 

resulta na expansão do genoma devido à proliferação de elementos 

transponíveis. Além disso, a composição de bases de AT = 65,4% e CG = 

34,6% sugere uma alta taxa de DNA repetitivo, que é composta de regiões 

ricas em AT. A metodologia desenvolvida nesse trabalho possibilitou a 

determinação do valor C absoluto e da composição de bases do fungo da 

ferrugem do cafeeiro pela primeira vez. Além disso, essa metodologia tem 

potencial para ser aplicada a outros fungos causadores de ferrugem com tipos 

de esporos similares. 
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