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CLONAGEM E SEQÜENCIAMENTO DE FRAGMENTOS ALEATORIAMENTE AMPLIFICADOS EM Colletotrichum lindemuthianum. 

OLIVEIRA, Maycon Campos (Bolsista); ARAÚJO, Elza Fernandes de (Professor); QUEIROZ, Marisa Vieira de (Orientador) 

A antracnose é uma das doenças mais importantes do feijoeiro comum Phaseolus vulgaris. Seu agente causal, o fungo Colletotrichum lindemuthianum, possui alta variabilidade genética, que tem dificultado o desenvolvimento de estratégias efetivas no controle da antracnose. Mecanismos básicos que produzem estes altos níveis de variabilidade nesse fungo ainda são desconhecidos. Embora sob condições laboratoriais a reprodução sexuada em C. lindemuthianum tenha sido observada, não existem evidências diretas de que ela ocorra na natureza. Assim, mecanismos que asseguram maiores taxas de mutações devem estar presentes para que esta variabilidade seja criada e mantida. Elementos transponíveis são fragmentos de DNA dispersos, móveis e repetitivos que podem exercer importante papel na geração de variabilidade genética de fungos mitospóricos. Fragmentos de DNA amplificados resultantes do emprego do RAPD (Polimorfismo de DNA amplificado randomicamente) representam muitas vezes DNA repetitivo. Diante disso, esse trabalho teve como objetivo a análise de seqüências de DNA aleatoriamente amplificadas através da clonagem e seqüenciamento dos fragmentos obtidos a partir do genoma de C. lindemuthianum. Foram usados cinco oligonucleotídeos arbitrários e foram clonadas vinte seqüências de DNA. Destas, dezesseis não apresentaram similaridade significativa com genes depositados em bancos de seqüências; as outras quatro, entretanto, revelaram similaridade com genes de outros importantes fungos filamentosos. O clone R7 apresentou alta similaridade com o gene que codifica para o transportador ABC1, um importante determinante patogênico de Magnaporthe grisea. A análise destes produtos de amplificação tem permitido ainda a determinação da extensão da complementaridade entre os oligonucleotídeos utilizados e seus respectivos sítios de ligação no genoma. As informações fornecidas por esta nova estratégia contribuirão para o entendimento das bases moleculares da técnica do RAPD e da grande variabilidade genética apresentada por C. lindemuthianum, além de identificar potenciais marcadores moleculares para a identificação de raças ou isolados específicos deste patógeno e elementos transponíveis. Apoio Financeiro: PIBIC/FAPEMIG 

