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INTRODUCAO

Varias espécies do género Echinochloa estdo entre as principais plantas daninhas de
arroz que ocorrem em todo o mundo. As principais espécies deste género apresentam
grande variabilidade morfol6gica e plantas com caracteristicas intermediarias que dificultam
a identificacdo taxdmica de espécie. Esse problema resultou na denominagéo do complexo
Echinochloa em alguns estudos. No entanto, esta generalizagcdo tem causado grandes
problemas em relagéo ao registro de herbicidas, a necessidades especificas de indicacdes
de préaticas de manejo que favorecem o estabelecimento de uma determinada espécie e as
determinagdes de ocorréncia de bidtipos resistentes que ocorrem em relagdo a uma
determinada espécie em detrimento de duas ou mais espécies do género Echinochloa.

As principais chaves taxonémicas de identificagdo das espécies do género Echinochloa
séo de Pirola (1965), Pignatti (1982), Pfitscher & Barreto (1976), Carretero (1981), Kissmann
(1991) e Tabacchi et al. (2006). A identificagdo das espécies de capim-arroz através destas
chaves taxondmicas é dificultada devido elevada semelhanga morfolgica existente entre as
espécies (Aoki & Yamaguchi, 2008). As técnicas de biologia molecular tém apresentado
novas possibilidades para estudos taxonémicos em muitas espécies que sdo semelhantes
morfologicamente, como por exemplo, capim-arroz. Uma dessas técnicas € o uso de
marcadores moleculares universais que possibilitam analisar as variagdes ocorridas no DNA
e, através disto, estabelecer associagdes entre individuos. Os principais marcadores de
cpDNA séo as regifes entre trnT(UGU) — trnL(UAA), trnL(UAA), trnL(UAA) — trnF(GAA) e o
intron trnL (Pirie et al., 2007) e de regiGes do DNA ribossomal nuclear como os espagadores
de transcrito interno (ITS) (Aoki & Yamaguchi, 2008). Estes marcadores geram informagdes
empregadas em andlises filogenéticas capazes de apresentar as relagées de distingéo entre
populagbes e espécies com maiores propriedades do que baseadas em marcadores
morfolégicos.

O objetivo deste estudo foi identificar descritores morfolégicos e moleculares e
estabelecer as relagbes filogenéticas em populagdes de capim-arroz de forma a
proporcionar a correta identificacdo das espécies do género Echinochloa ocorrentes em
areas de arroz irrigado no Brazil.

MATERIAL E METODOS

O material vegetal inicial consistiu de 187 acessos de capim-arroz, sendo avaliadas 10
plantas por acesso. O crescimento das plantas foi realizado em vasos, mantidos com lamina
de agua de aproximadamente cinco centimetros acima do nivel do solo. Apds atingirem o
estadio reprodutivo, as plantas foram avaliadas em rela¢éo as caracteristicas morfolégicas
discriminantes segundo as chaves taxonémicas de Carretero (1981), Pirola (1965), Pfitscher
& Barreto (1976) e Kissmann (1991).
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A analise molecular foi realizada em 29 acessos avaliados na analise morfologica que
apresentaram maiores variagdes em relacdo as caracteristicas morfologicas, e na espécie
E. phylopogon. Os primers universais usados foram baseados em regides ndo codificadas
do intron trn em relagdo as regides trnT(UGU) - trnL(UAA) (primers A e B) e trnL(UAA) - trnF
(GAA) (primers C e F) descritos por Taberlet et al. (1991). Ainda, foram utilizados primers
ITS que amplificam regi6es do DNA nuclear ribossomal (nfDNA) denominados de ITS-Y4 e
ITS-Y5 descritos em Aoki & Yamaguchi (2008). As reagdes da polimerase em cadeia foram
adaptadas de Yamaguchi (2005). Os sequenciamentos de DNA foram realizados através do
equipamento 3730XL.

As sequéncias obtidas foram editadas e alinhadas pelo programa Mega verséo 5.1, URL
(http://www.megasoftware.net/mega.php). As sequéncias dos primers A e B foram alinhadas
com as sequéncias AB223072 de E. crus-galli, AB223083 de E. colona e AB223059 de E.
oryzicola. Para os primers C e F utilizaram-se as sequéncias AB223104 e AB223134 de E.
crus-galli, AB223115 e AB223145 de E. colona e AB223091 e AB223121 de E. oryzicola. Do
mesmo modo, as sequéncias dos primers ITS foram alinhadas com as sequéncias
AB353389 de E. crus-pavonis e AB353391 de E. colona. A andlise de agrupamento foi
realizada usando o método UPGMA através do programa Mega 5.1.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A estrutura da ramificagdes da panicula foi consistente para diferenciacdo de E. crus-
galli e E. crus-pavonis (Tabela 1). A presenga de multiplos antécios na ramificacdo da
panicula é caracteristica de E. crus-pavonis. A presenca de cerdas longas (maior que 4 mm)
na ramificagdo da panicula é caracteristica identicadora de E. crus-galli (Tabela 1). A largura
do antécio (conjunto lema, palea e cariopse/semente) pode ser utilizada na diferenciacéo de
E. crus-galli e E. crus-pavonis, onde a espécie E. crus-galli apresenta largura do antécio de
1,2 a2 mm e a espécie E. crus-pavonis apresenta largura inferior a 1,2 mm (Tabela 1). A
caracteristica usualmente mais empregada na diferenciagdo das espécies de capim-arroz
pelos produtores e técnicos é a arista. A espécie E. colona foi a mais uniforme em relagdo a
esta variavel, sendo que todos os acessos classificados como pertencendo a essa espécie
eram desprovidos de aristas. Porém, a espécie E. crus-galli apresentou acessos
desprovidas de aristas bem como presenga com varios comprimentos (Tabela 1).

A sequéncia amplificada pelo primer trnA/trnB e trnC/trnF em relag&o a deleg&o de A ou
G é caracteristico de E. colona, e a insercéo de A ou G em E. crus-galli e E. crus-pavonis
(Tabela 1). Esta mesma sequéncia também proporcionou a separagao destas espécies em
fung&o da ocorréncia de polimorfismo T e T em E. colonae T e T em E. crus-galli e E. crus-
pavonis (Tabela 1). Estes resultados indicaram a facil diferenciacdo entre E. colona e as
outras espécies e dificuldade de diferenciar E. crus-galli de E. crus-pavonis (Tabela 1). As
espécies E. crus-galli e E. crus-pavonis apresentaram apenas duas mutacdes diferenciais.
Nas sequéncias analisadas, para todas as demais espécies o nucleotideo encontrado é uma
timina, para a espécie E. crus-galli este alterou para guanina e em outra regido ocorreram
duas alteracdes de adenina para timina (Tabela 1).

A Andlise filogenética com base nas sequéncias de cpDNA e ITS diferenciou os acessos
analisados em relagcGes as espécies coletas E. colona, E. crus-pavonis, E. crus-pavonis e E.
helodes, e destes em relacdo as demais espécies E. phyllopogon, E. oryzoides e E.
esculenta (dados néo apresentados).



Tabela 1 - Resumo dos principais descritores morfolégicos e moleculares diferenciais entre
as espécies de E. colona, E. crus-galli e E cruz-pavonis.

Espécie/Descritor

E. colona

E. crus-galli

E. crus-pavonis

llustragéo da
ramificacéo da
panicula

Comprimento da
ramificacdo da
panicula

Menor que 1,5cm

Entre 1,5cm e 1,9cm

Maior que 2cm e Menor
que 3cm

Presenca de antécios
(pélea, lema e
semente) na
ramificacéo da

Um

Mdltiplos

panicula
Comprimento do 2,0cm Maior que 2,5 e Menor que
Antécio 3cm
Cerdas na ramificagao Mdltiplas com comprimento | Ausentes ou com
da panicula ded4a7mm comprimento de até 3mm
Largura do Antécio 1,3cm Maior que 1,2cm e Menor | Menor que 1,2cm
que 2cm
Presenca de Aristas Ausente Ausente ou presente | Presente variando de 0,3

variando de 0,5 a 3cm

a 0,5cm

Coloracéo de
estruturas da planta

Predominante-
mente Verde

Verde, Verde Escuro e
Verde-arroxado

Roxo intenso

Primer trnA/trnB e
trnC/trnF

Delecéo de duas sequencias repetidas de TCTTAATTATTAA em E. colona, E.
-pavonis em relacdo a E. phylopogon

crus-galli ou E. crus

Primer trnA/trnB e
trnC/trnF

Delecdo de A ou
G

Inser¢do de um nucleotideos A ou G

Primer trnA/trnB e
trnC/trnF

Nucleotideos T e
G

Nucleotideos Te T

Primer trnA/trnB e
trnC/trnF

Nucleotideo T
Nucleotideo A

Nucleotideo G
Nucleotideo T

Nucleotideos T
Nucleotideos A




CONCLUSAO

A avaliagdo morfolégica apresentou grande variabilidade tanto de caracteristicas
vegetativas como reprodutivas dificultando a utilizacdo das chaves taxondmicas para varios
acessos. A largura do antécio menor que 1,2 cm, ramificagdo da panicula com vérias
sementes e cerdas curtas e coloragéo roxa presente em todos os estagios da planta sdo
caracteristicos da espécies E. crus-pavonis, em relacdo a E. crus-galli. A sequéncia de
nucleotideos de cpDNA indicou a ocorréncia de duas mutagdes difenciais entre as espécies
E. crus-galli e E. crus-pavonis que podem ser utilizadas para discriminagéo destas espécies.
O conjunto de descritores morfolégicos relacionados ao comprimento da ramificagdo da
panicula, nimero, comprimento e largura do antécio, cerdas na ramificagdo da panicula e
presenca de aristas, e moleculares relacionados a varios SNPs e indels resultantes da
amplificacdo com os primers trnA/trnB e trnC/trnF possibilitam a identificagdo precisa das
espécies de capim-arroz E. colona, E. crus-galli e E. crus-pavonis ocorrentes em lavouras
de arroz irrigado no Sul do Brasil.
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