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Diversidade Molecular de Phakopsora pachyrhizi utilizando 10 (dez) genótipos de soja com diferentes níveis de tolerância

A soja é uma das culturas mais importantes economicamente, ocupando papel fundamental para a alimentação da população mundial. O Brasil é o segundo maior produtor mundial tendo como principais regiões produtoras o sul e Centro-oeste do país.
A ferrugem asiática da soja atualmente é a doença que promove maior dano a esta cultura no mundo. Causada por um fungo biotrófico Basidiomiceto - Phakopsora pachyrhizi (Sydow), a ferrugem gera perdas de até 80%. P. pachyrhizi tem dispersão pelo vento, fazendo com que seus esporos consigam alcançar longas distâncias, possibilitando colonização de novas áreas e intenso fluxo gênico. O ciclo de vida do fungo da ferrugem é complexo, envolvendo diferentes tipos de esporos especializados para hospedeiros específicos. 
P. pachyrhizi apresenta reprodução assexuada e diversos estudos relatam alta variabilidade genética para o fungo. As regiões espaçadoras internas (ITS) do DNA ribossomal nuclear tem se mostrado úteis em estudar a diversidade genética de amostras ambientais de fungos biotróficos. Análise da diversidade genética de patógenos obrigatórios, como P. pachyrhizi, é dificultada pela inabilidade de se manter o fungo fora do hospedeiro. Sua natureza dicariótica e população de campo que consiste potencialmente em um pool de diferentes genótipos são caracteristicas adicionais que dificultam o estudo da diversidade genética de P. pachyrhizi. Nestas circunstâncias, é necessário se proceder a clonagem de produtos de PCR antes do sequenciamento.
Neste trabalho serão utilizados dez genótipos de soja apresentando níveis diferentes de resistência a ferrugem cultivados em oito diferentes regiões do Brasil e na Argentina. Serão coletadas amostras de ferrugem em cada genótipo em cada localidade. O DNA das amostras de ferrugem será extraído, regiões de ITS serão amplificadas, clonadas e sequenciadas. Após alinhamento das sequências, ribótipos serão definidos e uma rede de ribótipos mostrará a relação genealógica entre os ribótipos que foram capazes de colonizar os diferentes genótipos de soja.
Ao final da pesquisa esperamos contrastar a variabilidade genética de isolados P. pachyrhizi que infectam genótipos de soja que apresentam gene de resistência e suscetíveis, bem como compreender as relações genealógicas entre os ribótipos encontrados para P. pachyrhizi. O melhor entendimento da biologia de populações do fungo pode gerar novas perspectivas para um controle sustentável da doença.
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