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Resumo 23 

Os sistemas integrados têm sido considerados como alternativa para 24 

alcançar uma melhor rentabilidade e adequação dos sistemas produtivos 25 

agrícolas. No entanto, o sucesso depende do conhecimento dos processos 26 

envolvidos no manejo e na conservação da qualidade do solo. Nesse sentido, o 27 

antagonismo ou controle biológico entre microrganismos pode auxiliar na 28 

redução do crescimento de fungos patogênicos que causam prejuízos 29 

econômicos para as lavouras. O objetivo deste trabalho foi quantificar fungos 30 

presentes no solo e identificar os potenciais antagônicos a Fusarium sp., 31 

Rhizoctonia sp. e Sclerotium rolfsii, em monocultivos e sistemas integrados de 32 

produção. Durante os períodos de chuva e seca foram avaliados 10 modelos 33 

de produção, considerando desde o monocultivo até as interações entre 34 

lavoura, pecuária e floresta, além de uma área de pousio e outra de mata 35 

nativa. Considerou-se antagonismo positivo quando houve formação do halo de 36 

inibição durante a cultura pareada. As quantificações de unidades formadoras 37 

de colônia (UFC) diferiram estatisticamente entre os tratamentos e as épocas 38 

de coleta do solo, sendo que os sistemas integrados apresentaram maior 39 

número de UFC. Os isolados fúngicos provenientes do solo dos sistemas 40 

integrados apresentam potencial no controle biológico dos fitopatógenos 41 

Rhizoctonia sp., Fusarium sp. e Sclerotium rolfsii. As espécies obtidas nas 42 

amostras foram identificadas como pertencentes aos gêneros cultivados 43 

Penicillium, Talaromyces, Eupenicillium, Trichoderma, Aspergillus, 44 

Chaetomium, Acremonium, Curvularia, Purpureocillium, Bionectria, 45 

Paecilomyces, Plectospharella, Clonostachy, Mucor, Fennellia e Metarhizium. 46 

O uso de sistemas integrados favorece o aumento da densidade de fungos. As 47 
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épocas de avaliação (seca e chuva) modulam o aumento da densidade de 48 

fungos no solo em sistemas integrados, monocultivo e mata nativa. A estratégia 49 

de estudos de fungos antagônicos possibilitou a identificação de diferentes 50 

gêneros com potencial de uso biotecnológico para a agricultura. 51 

 52 

Palavras-chave: Fitopatógenos; iLPF; Antagonismo; ITS; 18S DNAr. 53 

54 
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Abstract 55 

Integrated systems have been considered as an alternative to reach better 56 

profitability and suitability of agricultural production systems. However, success 57 

depends on the knowledge of the processes involved in the management and 58 

conservation of soil quality. The antagonism among microorganisms or 59 

biological control can reduce the growth of pathogenic fungi that cause 60 

economic damage to crops. The aim of this study was to quantify fungi in the 61 

soil and identify potential antagonistic to Fusarium sp., Rhizoctonia sp. and 62 

Sclerotium rolfsii in monoculture and integrated production systems. During rain 63 

and dry season was assessed 10 production models, since the monoculture 64 

until the interactions between farming, livestock and forestry, as well a fallow 65 

area and other native vegetation. Quantification of colony forming units (CFU) 66 

had statistical difference among treatment and season period of soil sampling, 67 

being observed higher number of CFU for integrated system. Fungal isolates 68 

from soil of integrated systems have potential for biological control of plant 69 

pathogens as Rhizoctonia sp., Fusarium sp. and Sclerotium rolfsii. Antagonism 70 

was considered positive on presence of inhibition zone formation during paired 71 

culture. Identification of antagonist fungi showed that species were Penicillium, 72 

Talaromyces, Eupenicillium, Trichoderma, Aspergillus, Chaetomium, 73 

Acremonium, Curvularia, Purpureocillium, Bionectria, Paecilomyces, 74 

Plectospharella, Clonostachy, Mucor, Fennellia e Metarhizium. 75 

 76 

Keywords: Phytopatogens; iLPF; Antagonism; ITS, 18S DNAr. 77 

 78 

 79 
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Introdução 80 

As explorações agrícolas em regiões de transição entre Cerrado e 81 

Amazônia tem se caracterizado pela implantação de monoculturas em áreas 82 

anteriormente ocupadas por florestas nativas (FAO, 2012 e Zilli et al., 2013). 83 

Essas áreas de transição compõem um complexo sistema, ainda não bem 84 

compreendido, de ciclagem de nutrientes entre solo-planta-animal. O 85 

desmatamento e a falta de diversidade de culturas resultaram em um sistema 86 

de produção pouco sustentável, caracterizado pela degradação progressiva do 87 

solo (Alves et al., 2011) pelo surgimento de pragas e doenças nas áreas 88 

agrícolas (Santos et al., 2012; Tonin et al., 2013), aumento de custos de 89 

produção e surgimento de fitopatógenos resistentes a fungicidas (Xiao et al., 90 

2013). 91 

Os sistemas de ILPF vendo sendo apresentado como uma alternativa 92 

sustentável, pois possibilitam a recuperação de áreas degradadas por meio da 93 

intensificação do uso da terra, potencializando os efeitos complementares ou 94 

sinergéticos existentes entre as diversas espécies vegetais e a criação de 95 

animais. Esses sistemas aperfeiçoam o uso do solo, com a produção de grãos 96 

em áreas de pastagens, melhorando a produtividade das pastagens em 97 

decorrência de sua renovação pelo aproveitamento da adubação residual da 98 

lavoura (Trecenti e Hassa, 2008). 99 

Dentre os fungos fitopatogênicos mais frequentes em monoculturas 100 

podem ser destacados Rhizoctonia sp., Fusarium sp. e Sclerotium rolfsii, os 101 

quais tem ocasionado grandes prejuízos agrícolas, principalmente em 102 

monoculturas de milho (Stumpf et al., 2013), soja (Souza et al., 2013) e 103 

pastagens (Cortinovis et al., 2013). O controle dessas doenças é feito 104 
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geralmente através do uso de fungicidas, que podem ser prejudiciais à saúde 105 

humana e ao meio ambiente, podendo levar a redução da biodiversidade de 106 

organismos não alvo (Khot et al., 2012). Esse mecanismo de controle quando 107 

empregado de forma incorreta pode acarretar no desenvolvimento de 108 

fitopatógenos resistentes aos princípios ativos utilizados (Souza et al., 2013).  109 

O controle biológico tem sido amplamente estudado em produções 110 

agrícolas tropicais da América do Sul (Souza et al., 2013; FAO, 2012; Silva et 111 

al., 2013) como estratégia para redução de fitopatógenos, pois possibilita uma 112 

gestão sustentável e ambientalmente aceitável. Dentre os fungos que 113 

apresentam potencial para uso no controle biológico podem ser destacados  114 

Coniothyrium minitans, Ulocladium atrum, Trichoderma harzianum, 115 

Trichoderma asperellum, os quais tem sido relacionados a redução de 116 

incidência de Rhizoctonia spp., Fusarium sp. e Sclerotium rolfsii pela ação 117 

antagonista (Jones et al., 2011; Ferraz et al., 2011; Fernando et al., 2007; 118 

Carvalho et al., 2011; Zeng et al., 2012), relacionada a degradabilidade 119 

enzimática da parede celular (quitinase), inibição de crescimento micelial e 120 

esporulação (Santos  2012), antibiose, competição, parasitismo e hipovirulência  121 

(Geraldine et al., 2013).  122 

Apesar dos relatos encontrados na literatura sobre a presença de fungos 123 

no solo em controle biológico (Zhang et al., 2013 e Gouba e Drancourt, 2013), 124 

é necessária a plena compreensão das possíveis interações fúngicas em 125 

sistemas integrados localizados no ecótono Cerrado/Amazônia. Pesquisas 126 

voltadas para esse propósito podem resultar em grande impacto econômico, 127 

ambiental e científico, uma vez que a identificação da diversidade fúngica pode 128 
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ser utilizada como ferramenta de proteção e conservação do solo (Souza et al., 129 

2013). 130 

O isolamento em meios de cultivo está entre as principais técnicas 131 

utilizadas para avaliar as comunidades fúngicas em solos, porém permite 132 

somente a quantificação desses fungos. Nesse sentido, uma das alternativas 133 

para identificação de espécies é o uso de estratégias moleculares como o 134 

sequenciamento do ITS (regiões intergênicas) para identificar os fungos de 135 

interesse (Meireles et al., 2009 e Manohar e Raghukumar, 2013).  136 

No presente trabalho foram utilizadas análises clássicas e moleculares, 137 

como isolamento e análises de antagonismo, seguido de sequenciamento, com 138 

objetivos de: i) quantificar fungos presentes no solo usado para monocultivo, 139 

sistemas integrados de produção e mata nativa; ii) avaliar o potencial 140 

antagônico desses fungos sobre o Fusarium sp., Rhizoctonia sp. e Sclerotium 141 

rolfsii; iii) identificar as espécies de fungos com potencial antagônico presentes 142 

em solos cultivados e mata nativa do ecótono Cerrado/Amazônia. 143 

 144 

Material e Métodos 145 

 146 

Local do experimento e delineamento experimental 147 

Foi estabelecido e avaliado um experimento composto por 10 modelos 148 

de sistemas agrícolas no município de Sinop-MT, implantado no ano de 2011. 149 

A área experimental pertence a Embrapa Agrossilvipastoril, e está localizada 150 

na região de transição entre o Cerrado e Amazônia, clima Tropical Chuvoso, 151 

com precipitação média anual de 2.500 milímetros e temperatura anual entre 152 

27º C e 39º C. Os tratamentos são apresentados na tabela1. 153 
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Tabela 1. Principais características das áreas de coleta de amostras de solo. 154 

Tratamento Sigla Nome Espécies presentes no Ano (2012) de Coleta 

1 F Floresta Plantada Plantio de eucalipto em monocultura  

2 L Lavoura Lavoura de soja no período chuvoso seguido de 
milho safrinha  

3 P Pastagem Área com braquiária B. brizantha cv. Marandu 
sem pastejo animal 

4 iPL Integração Pecuária 
e lavoura 

Área com braquiária B. brizantha cv. Marandu 

sem pastejo animal 

5 iLP Lavoura e Lavoura 
consorciada com 

pasto 

Lavoura de soja no período chuvoso seguido de 
milho safrinha 

6 iLF Integração Lavoura 
e Floresta Plantada 

Área de plantio de eucalipto integrada com 
lavoura de soja (chuva) seguido de milho safrinha 

7 iPF Integração 
Pastagem e 

Floresta Plantada 

Área de plantio de eucalipto integrada com 
braquiária B. brizantha cv. Marandu sem pastejo 
animal 

8 iLFP Lavoura, floresta e 
pecuária Floresta 

Plantada 

Área de plantio de eucalipto integrada com 

Lavoura de soja no período chuvoso seguido de 

milho safrinha 

9 iPFL Pecuária floresta 
Plantada e lavoura 
floresta Plantada 

Área de plantio de eucapilto integrada com 
braquiária B. brizantha cv. Marandu sem pastejo 
animal 

10 iLPF Lavoura Pecuária 
Floresta Plantada 

Área com plantio florestal (Eucalyptus 

urograndis), cultivadas anualmente com soja no 

verão, e cultivo de milho juntamente com 

braquiária B. brizantha cv. Marandu sem pastejo 

animal na safrinha, com colheita do milho e 

estabelecimento da pastagem no inverno para 

pastejo animal. 

- M Mata Nativa Área florestal com vegetação natural, adjacente a 
área experimental. 

- P Pousio Área sem atividades agrícolas por 3 anos 

 155 

Foram avaliadas duas épocas de coleta no ano de 2012 (chuva e seca). 156 

Foram realizadas análises químicas e físicas do solo (Tabela 2) antes da 157 
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implantação do experimento. As parcelas experimentais foram organizadas em 158 

blocos casualizados com quatro repetições. A parcela experimental dos 159 

sistemas é de 2 ha. A área total do ensaio é de aproximadamente 78 ha. 160 

Priorizou-se a utilização de plantio direto e as recomendações técnicas para 161 

cada cultura conforme as espécies utilizadas.  162 

 163 

Amostras do solo 164 

Durante os períodos de chuva e seca o solo foi coletado na camada de 165 

0-10 cm, com auxílio de um trado holandês. Foram coletadas 20 amostras 166 

simples para formar uma amostra composta. As amostras foram embaladas, 167 

identificadas acondicionadas a 4ºC e transportadas até o laboratório de 168 

Microbiologia e Biologia Molecular da Embrapa Agrossilvipastoril. Em 169 

sequência, o solo foi homogeneizado, peneirado em malha de 4 mm e 170 

armazenado em 4 ºC até o momento das análises.  171 

Tabela 2. Características químicas e físicas do solo da área experimental da 172 

Embrapa Agrossilvipastoril no ano de 2011, no inicio do experimento. 173 

Análises Químicas 

pH 
água 

pH 
CaCl2 

H 
(cmolc/dm3)

a 

P 
(mg/dm3) 

a 

K 
(mg/dm3) 

a 

Ca 
(cmolc/dm3) 

b 

Mg 
(cmolc/dm3) 

b 

C. org 
(g/dm3)c 

Soma  
bases 

CTC Sat. 
Base 

5,7 4,9 3,8 14,4 57 2,6 0,6 16,0 2,7 6,5 41,5 
Análises Físicas 

Areia % Silte % Argila% 
35 10 55 

a - Mehlich-1; b- Ca+2, Mg+2, Al+3 : KCl 1 mol L-1; c – Org C. Walkley Black Black 174 

 175 

 176 

Isolamento de fungos 177 

Dez gramas de amostra de solo foram diluídas em 90 mL de solução 178 

tampão fosfato esterilizado (PBS, contendo [g L-1] 1,44 Na2HPO4; 0,24 KH2PO4; 179 

0,20 KCl; 8,00 NaCl; pH 7,4) e incubadas sob agitação (150 r.p.m.) por uma 1 180 

hora. Posteriormente, diluições de 10-2,10-3 e 10-4 foram aplicadas em meio de 181 
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cultura BDA (Batata – Dextrose - Ágar), previamente testadas para obtenção 182 

de amostragem de unidades formadoras de colônia e suplementado com 50 µg 183 

mL-1 de tetraciclina. A incubação ocorreu a 28°C sendo monitorada por 15 dias 184 

e a eficiência do processo de esterilização do PBS foi testada por aplicação em 185 

meio de cultura seguindo o mesmo protocolo supracitado. O número de UFC 186 

(Unidade Formadora de Colônia) foi estimado em UFC/g de solo. Após a 187 

quantificação e purificação, os isolados fúngicos foram armazenados em 188 

microtubos com água autoclavada (Castellani, 1939 apud Figueiredo, 1967). 189 

 190 

Seleção de isolados antagonistas 191 

Isolados fúngicos cultivados das amostras foram submetidos a teste de 192 

antagonismo aos fitopatógenos Fusarium sp. obtido da cultura do milho, 193 

Rhizoctonia sp. obtido da cultura da soja e Sclerotium rolfsii obtido da cultura 194 

da soja. Os isolados fitopatogênicos foram cultivados e mantidos em meio de 195 

cultivo BDA. As avaliações seguiram o método de cultura pareada, 196 

confrontando diretamente, em meio sólido, os dois microrganismos (Mariano, 197 

1993). Foram utilizados 20 isolados de cada tratamento, incluindo a área de 198 

mata nativa e o pousio, os quais foram inoculados em meio de cultura BDA a 199 

28°C por 2 dias. Posteriormente, o isolado fitopatogênico foi inoculado na 200 

margem oposta da placa de Petri seguido de incubação por 10 dias. Na placa 201 

controle foi inoculado somente o fitopatógeno. Após o cultivo, a presença de 202 

zonas de inibição entre as culturas pareadas e o crescimento radial do 203 

fitopatógeno em relação ao controle indicou a inibição. Todas as avaliações 204 

foram realizadas em duplicata. 205 

 206 
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Identificação molecular dos isolados antagonistas 207 

 208 

O DNA dos isolados fúngicos foi extraído utilizando o kit Wizard® 209 

Genomic DNA purification Kit (Promega, EUA), seguindo as recomendações do 210 

fabricante. O protocolo de Raeder e Broda (1985) modificado também foi 211 

utilizado. Para tanto, os fungos foram incubados em 100 mL de BD (caldo de 212 

200 g de batata, 20 g de dextrose em 1 L de água, [pH 6.0]), por 10 dias a 28º 213 

C. O micélio fúngico foi filtrado e triturado em  nitrogênio líquido. Alíquotas de 214 

200 mg do micélio foram usadas para execução dos protocolos de extração de 215 

DNA. Para o protocolo de Raeder e Broda (1985) foi adicionado 1 mL de 216 

solução tampão de extração (1% de SDS, 25 mM de EDTA, 250mM de NaCl e 217 

200 mM de Tris-HCl, [pH 8.0]), incubado a 65ºC por 20 min e centrifugado  218 

(16000Xg) por 10 minutos a 4ºC. O sobrenadante foi transferido para um tubo 219 

contendo 1 volume de fenol, homogeneizado e centrifugado por 5 min a 4ºC. 220 

Após, o sobrenadante foi transferido para outro tubo contendo 1 volume de 221 

fenol:clorofórmio (1:1 v/v), homogeneizado e centrifugado por 5 minutos a 4ºC. 222 

Repetiu-se o passo anterior mais uma vez. O DNA foi precipitado em 0,6 223 

volumes de isopropanol, centrifugado por 10 min a 4ºC e secado a 37ºC. Para 224 

ressuspensão foram usados 50 µL de água ultrapura (Milli-Q) autoclavada. 225 

Para a utilização do kit Wizard® o protocolo de extração foi acrescido de uma 226 

etapa extra de desproteinação com fenol e clorofórmio (1:1). A integridade e a 227 

quantificação do DNA foram verificadas por eletroforese em gel de agarose 228 

0.8% v/v. seguida de coloração com Gel Red (Biotium) e observação sobre luz 229 

ultravioleta. 230 

 231 
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Amplificação das regiões ITS dos isolados fúngicos 232 

A região ITS1-5, 8S-ITS2 do rDNA foi amplificada pela técnica de PCR 233 

com o uso de iniciadores ITS-1 5`- TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3`) e ITS-4 234 

(5`- TCCTCCGCTTATTGATATGC-3`), os quais anelam em posições 235 

específicas do 18S e 28S do rDNA, que amplificam uma região de 236 

aproximadamente 700 pares de bases (White et al., 1990). As reações foram 237 

realizadas em um volume final de 25 µL contendo 5 ng de DNA, tampão 1x (50 238 

mM de KCl, 20 mM de Tris-HCl (pH 8,4)), 3,75 mM de MgCl2, 0,2 mM de cada 239 

deoxiribonucleotídeos trifosfato, 0,2 µM de cada iniciador e 0,05U. µ L-1 de Taq 240 

DNA polimerase (Sigma). Um controle negativo (reação de PCR sem DNA) foi 241 

incluído em todos os eventos de amplificação. A amplificação foi realizada em 242 

termociclador (Bio Rad - T100) programada para desnaturação inicial em 94ºC 243 

por 5 minutos, seguido de 35 ciclos de 94ºC por 30 seg, 55ºC por 30 seg e 244 

72ºC por 30 seg. Após os ciclos, uma extensão final a 72ºC por 10 min. A 245 

amplificação foi confirmada por eletroforese em gel de agarose 1,5% (v/v), 246 

seguida de coloração em Gel Red (Biotium) e observação do fragmento de 700 247 

pb sobre luz ultravioleta. 248 

 249 

Sequenciamento e análise das regiões ITS dos isolados fúngicos  250 

Os produtos obtidos da PCR foram purificados com isopropanol. Os 251 

produtos de PCR foram precipitados em álcool Isopropanol 100%, 252 

centrifugados por 15 minutos a 9000 Xg. Posteriormente foram realizadas duas 253 

lavagens com etanol 70% e ressuspensão do DNA em 10 µl de água ultra pura. 254 

O DNA foi quantificado em nanodrop (Thermo Scientific) e sequenciado no 255 

Centro de Estudos do Genoma Humano, ICB, da Universidade de São Paulo. 256 
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As sequências obtidas foram comparadas por BLAST (Basic Local Alignment 257 

Search Tool) (Altschul et al., 1990) contra a base de dados do GenBank. Após 258 

a comparação, as sequências foram utilizadas para alinhamento e análise 259 

filogenética no programa MEGA versão 4.0 (Tamura, 2007). 260 

 261 

Análise estatística 262 

A normalidade dos dados e a homogeneidade de variâncias foram 263 

aferidas pelos testes de Lilliefors (P<0.05) e Bartlett (P<0.05), respectivamente. 264 

Após, os resultados foram desdobrados em contrastes de médias. Os testes 265 

foram realizados utilizando os softwares Statistica e Excel. 266 

Resultados 267 

Isolamentos de fungos 268 

Foi avaliada a quantidade de fungos presentes em solos cultivados em 269 

sistemas integrados de produção, monocultivo, mata nativa e pousio. O método 270 

utilizado possibilitou a obtenção de isolados fúngicos de diferentes grupos 271 

morfocromáticos. Considerando as duas épocas de coleta (chuva e seca), 272 

foram isolados 1.440 fungos no total e não foram observadas colônias fúngicas 273 

nas placas controle do isolamento. 274 

O número de unidades formadoras de colônias fúngicas observada nos 275 

tratamentos avaliados na época da seca foi de 10.1 x 105 UFC.g-1 de solo e foi 276 

menor do que a observada na época da chuva 23.0 105 UFC.g-1 de solo, sendo 277 

(F= 77.23 e P= 0.01) (Tabela3).  278 

 279 

 280 

 281 
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Tabela 3. Médias de unidades formadoras de colônias ( 105 UFC.g-1 de solo) 282 

em sistemas integrados de produção e monocultivos em diferentes épocas de 283 

coleta. 284 

Sistemas Chuva Seca 
1 F 15.9 7.6 
2 L 19.0 7.2 
3 P 27.4 9.1 
4 iPL 28.6 14.0 
5 iLP 18.4 8.9 
6 iLF 19.9 14.8 
7 iPF 24.7 10.9 
8 iLPF 28.8 8.0 
9 iLPF 25.6 10.1 
10 iLPF 21.5 10.6 
Média + DP 23.0 + 4.6 10.1 + 2.2 
Mata 13.1 10.4 
Pousio 19.9 14.3 
1F-Floresta;  2L-Lavoura; 3P-Pecuária; 4-iPL-Pecuária (2 primeiros anos); 5-iPL-285 

Pecuária (2 primeiros anos); 6-iLF-Lavoura Floresta; 7-iPF-Pecuária Floresta; 8-iLFP-286 

Lavoura Floresta (2 primeiros anos); 9-iPFL-Pecuária Floresta (2 primeiros anos);10-287 

iLPF-Lavoura Pecuária Floresta. Médias  de quatro repetições obtidas de 3 triplicatas. 288 

Números com letras diferentes na mesma linha diferem estatisticamente. 289 

  290 

 291 

 292 

Os resultados dos tratamentos foram desdobrados e analisados por 293 

contraste de médias (Tabela 4). Observou-se que o número médio de UFC de 294 

fungos nos monocultivos (14.4x105) foi menor do que o número médio de UFC 295 

observado nos sistemas integrados de produção (17.5 x105) (C1, F= 5.14 e P = 296 

0.032). Os menores valores se mantêm até mesmo em comparações de 297 

monocultivos com os tratamentos onde se tem a integração de apenas dois 298 

componentes, como é o caso de floresta com lavoura e floresta com pastagem 299 

(C2, F= 4.32 e P =0.047).  Também foi possível observar que o número médio 300 

de UFC de fungos observado na pastagem em integração (19.5 x105) foi maior 301 

do que na lavoura em integração (15.5 x105) (C5, F= 4.11 e P= 0.053). 302 

 303 

 304 
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 Tabela 4. Contraste de médias de Unidades formadoras de colônias entre os 305 

tratamentos  306 

Contraste Tratamento+ F P 
C1 (F,L,P)  vs  (iLP, iPL,iLF,iPF,iLFP, iPFL, iLPF) 5.14 0.032* 

C2 (F,L,P)  vs (iLP, iPL, ,iLF,iPF) 4.32 0.047* 

C3 (F,L,P)  vs  (iLFP, iPFL, iLPF) 3.53 0.071* 

C4 (iLP, iPL,iLF,iPF)  vs  (iLFP, iPFL, iLPF) 0.005 0.945 

C5 (iPL, iPF)  vs  (iLP, iLF) 4.11 0.053* 

C6 (P)  vs  (iPL, iPF) 0.29 0.597 

C7 (P)  vs  (iPL, iPF, iPLF) 0.10 0.754 

C8 (F)  vs  (iLF,iPF,iLFP,iPFL,iLPF) 6.87 0.014* 

C9 (L)  vs  (iLP,iLF, iLFP, iPFL, iLPF) 2.17 0.153 
+
1F-Floresta;  2L-Lavoura; 3P-Pecuária; 4-iLP-Pecuária (2 primeiros anos); 5-iPL-Pecuária (2 307 

primeiros anos); 6-iLF-Lavoura Floresta; 7-iPF-Pecuária Floresta; 8-iLFP-Lavoura Floresta (2 308 

primeiros anos); 9-iPFL-Pecuária Floresta (2 primeiros anos);10-iLPF-Lavoura Pecuária 309 

Floresta. *diferenças significativas. 310 

 311 

Quando foi comparada a floresta (monocultivo) com os sistemas 312 

integrados com a floresta como componente, o número médio de UFC de 313 

fungos observado foi de (11.8 x105) menor do que o observado nos 314 

tratamentos que apresentavam a floresta como componente (17.5 x105) (C8, F 315 

= 6.87 e P = 0.014). 316 

 317 

Seleção de isolados antagonistas 318 

Para realização dos testes de antagonismo aos fitopatógenos Fusarium 319 

sp., Rhizoctonia sp. e Sclerotium rolfsii foram selecionados 20 isolados por 320 

tratamento em cada época avaliada. No total foram testados 480 isolados 321 

fúngicos de solo para cada fitopatógeno, sendo que destes 173 apresentaram 322 

potencial antagônico (Tabela 5). Dentre esses, 10 isolados apresentaram 323 

potencial antagônico aos três fitopatógenos testados (Tabelas 5 e 6) e 37 324 

apresentaram potencial antagônico a pelo menos 2 fitopatógenos (Tabelas 5 e 325 
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6). Adicionalmente, foram mensurados os tamanhos dos halos de inibição de 326 

cada fungo, os quais apresentaram tamanhos variando de 0,001 a 1 cm de 327 

diâmetro (Tabela 5).  328 

Tabela 5. Antagonismo a Fusarium sp., Rhizoctonia sp. e Sclerotium rolfsii em 329 

períodos de seca e chuva em amostras coletadas em diferentes sistemas 330 

integrados.  331 

Tratamento
* 

Época  Isolado+ Fusarium sp. Rhizoctonia sp. Sclerotium rolfsii 

F 1 Chuva 7 +**   - - 
33 - -   + 
46 - ++ - 
49 +   + - 
57 + - + 

F 1 Seca 1 +   - +++ 
3 - + - 
8 - - + 
22 +   + - 
23 - + - 
27 - ++ +   
38 - - + 
53 - - + 
59 + + - 

L 2 Chuva 51 -   - + 
54 + - - 

L 2 Seca 9 -   + - 
14 -   - + 
22 -  - + 
28▫ +   +   ++ 
36 + - - 
47 - - + 
53▫ +   + +   
58 + - - 

P 3 Chuva 4 ++ - +   
5 +   - + 
17 +   - - 
22 +   - - 
31 +   +   - 
37 +   - + 
43 +   - - 
45 + ++ - 
47 - - + 

P 3 Seca 2 - +   - 
11 - + - 
16 - - ++ 
19 -  + - 
22 - + -   
31▫ +   +   + 
32 + + - 
42 - + - 
43 - + - 
45 + - - 
48 + - - 
56 + - - 

iPL 4 Chuva 3 +   - - 
37 - - +   
42 - - + 
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49 - - + 
50 + - - 
59▫ + + + 

iPL 4 
 

Seca 8▫ +   +  + 
15 - - + 
28 - - + 
36 - - + 
39 + - - 
52 - - + 
54 - - + 

iLP 5 
 

Chuva 5 +   - - 
14 - - +   
17 +   - - 
26 +   - - 
31 +    - - 
38 +   - - 
48 +   - - 
52 - +   - 

iLP 5 
 

Seca 3 ++ - - 
11 +   - - 
13 +   - - 
14 +  - - 
54▫ +    + + 
59 +    - - 

iLF 6 Chuva 12 ++ - - 
32 +  - - 
35 - - +   
36 +   - - 
42 +   + - 
46 +   + - 
48 +   - +  
51 - - +   
52 +   - - 
57 +   - - 

iLF 6  Seca 12 - + - 
25 - + - 

iPF  7 
 
 

Chuva 7 - - +   
19 - - + 
32 - + - 
47▫ + + ++ 
53 - - + 
54 + + - 
56 - - + 
60 + - - 

iPF 7 
 

Seca 3 + - - 
13 - - + 
17 -   + + 
24 +   + - 
36 + - - 
44 - + + 
58 +   - - 
59▫ +   +   +   

iLFP 8 
 

Chuva 2 +   - - 
4 +   - - 
14 ++ - - 
16 +   - - 
24 +   - - 
25 - - ++   
28▫ +++ - + 
41 +   + - 
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46 - - + 
50 - - + 
52 - - + 
54 + - + 
58 - - + 

iLFP 8 
 
 

Seca 10 +   - - 
13 - + - 
22 +   - - 
26 +   - + 
34 + - + 
52 - + - 
57 + - - 

iPFL 9 
 

Chuva 2 - + - 
3 + - - 
4 +   +   - 
13 - +  - 
23 ++ - - 
25 - - +   
31▫ +   +  ++ 
55 +   + - 

iPFL 9 
 

Seca 2 - + - 
10 - + - 
19 - + + 
21 - - + 
26 - - + 
30 + ++ - 
32 + - + 
41 + - + 

iLPF 10 
 

Chuva 4 +  - - 
27 +   +   - 
36 - ++ - 
43 - - + 
48 + ++ - 

iLPF10 Seca 25 +   + - 
26 - - + 
40 +   + - 
48 + - - 
55 + - - 
58 + - - 

Pousio 
  

Chuva 4 - - +  
5 - - +   
10 +   - - 
17 - - +   
25 - - +   
39 + - - 
45 - - + 
60 - - + 

Pousio 
 

Seca 10 - + - 
29 + +   - 
32 + - - 
41 + - - 
46 - + - 
56 - + + 
58 - + + 
60 + - +  

Mata 
 

Chuva 6 +   - - 
15 +   - - 
28 +   - - 
36 +   - - 
40 +   - - 
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44 +   +   - 
Mata 

 
Seca 28 +   - + 

32 - - + 
44 + - + 
45 + - - 

+ Isolados com potencial antagônico a  Rhizoctonia sp, ou Fusarium sp ou Sclerotium rolfsii. * 332 

1F-Floresta;  2L-Lavoura; 3P-Pecuária; 4-iLP-Pecuária (2 primeiros anos); 5-iPL-Pecuária (2 333 

primeiros anos); 6-iLF-Lavoura Floresta; 7-iPF-Pecuária Floresta; 8-iLFP-Lavoura Floresta (2 334 

primeiros anos); 9-iPFL-Pecuária Floresta (2 primeiros anos);10-iLPF-Lavoura Pecuária 335 

Floresta. **halo de inibição + : 1 - 5mm, ++: 6mm a 10mm e +++ >10mm e  sem inibição: -, 336 

▫Isolados antagonista 3 fitopatógenos, ▫isolados antagonistas aos três fitopatógenos. 337 

 338 

 339 

Para o teste de antagonismo os dados demonstram uma tendência de menor 340 

percentual de isolados fúngicos antagonistas em sistemas integrados 341 

comparados as monoculturas na época da chuva. Esta tendência pode ter sido 342 

influenciada pela época de cultivo onde ocorre maior incidência/impacto de 343 

doenças, devido à intensificação das culturas agrícolas nessa época. Outro 344 

ponto observado foi à influência de UFC apresentados pelos tratamentos, onde 345 

os que apresentaram maior número de UFCs também apresentou maior 346 

percentual de antagonismo. Para a época da chuva o tratamento 3 (pastagem) 347 

apresentou maior percentual de antagonismo aos fitopatógenos citados, e para 348 

a época de seca o tratamento 8 (eucalipto integrado com Lavoura de soja ) 349 

apresentou maior percentual de isolados antagônicos.  350 

 351 

Identificação molecular dos isolados antagonistas 352 

Foi realizada a identificação molecular dos isolados que apresentaram 353 

potencial antagônico a pelo menos um dos fitopatógenos apresentados na 354 

Tabela. Do total de 173 fungos, 85 foram identificados por meio de 355 

sequenciamento parcial do ITS rDNA. Essa identificação permitiu acessar as 356 

espécies de fungos presentes em amostras de solo dos sistemas integrados, 357 

mata nativa e pousio com potencial controlador biológico de fungos 358 

patogênicos.  359 
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Tabela 6. Identificação de Fungos Isolados de solo sob Sistemas Integrados de 360 

produção, Monocultura, mata e pousio na época da chuva. A Identificação 361 

Molecular das espécies foi realizada por sequenciamento da região ITS e 362 

análises de comparação no BLASTn (National Center for Biotechonology 363 

information Website). 364 

Tratamento* Isolado Gênero Espécie  
(Blast –NCBI) 

%* Linhagem de 
referência 

1F 49 Eupenicillium - 96 GQ924907.1 
1F 57 Talaromyces sp 99 GU973739.1 
2L 54 Talaromyces T. purpurogenus 97 AB872825.1 
3P 4 Trichoderma - 93 GU048860.1 
3P 5 Aspergillus A. terreus 98 KC762934.1 
3P 17 Chaetomium C.aureum 98 JX186515.1 
3P 22 Trichoderma - 89 GU048860.1 
3P 31 Aspergillus A. flavipes 99 FR733808.1 
3P 37 Aspergillus A.flavipes 98 GU566238.1 
3P 43 Uncultured soil 

fungus 
sp 98 DQ421253.1 

4 iPL 50 Acremonium A. cellulolyticus 98 AB474749.2 
4 iPL▫ 59 Clonostachys C. rósea 98 KC878702.1 
5 iLP 14 Aspergillus - 91 EF669591 
5 iLP 17 Talaromyces T.purpurogenus 97 AB872825.1 
5 iLP 31 Eupenicillium E. chrosalmoneum 100 EF626960.1 
5 iLP 38 Penicillium P. citrinum 91 HQ245157.1 
5 iLP 48 Curvularia C. affinis 98 J467361.1 
5 iLP 52 Purpureocillium P. lilacium 98 KC478538.1 
6 iLF 27 Aspergilllus sp 98 FR733808.1 
6 iLF 32 Aspergillus A. flavipes 98 FR733808.1 
6 iLF 35 Bionectria sp 99 HM849058.1 
6 iLF 42 Aspergillus - 93 FJ545246.1 
6 iLF 46 Aspergillus - 95 JX556221.1 
6 iLF 48 Talaromyces sp 99 GU973739 
6 iLF 51 Aspergillus - 93 HD219673.1 
6 iLF 57 Acremonium  A. cellulolyticus 97 AB474749.2 
7 iPF 19 Aspergillus A. Brasiliensis 98 JQ316521 
7 iPF 54 Purpureocillium P. lilacinum 98 KC157756.1 
7 iPF 56 Talaromyces T. trachyspermus 97 EU076917.1 
7 iPF 60 Talaromyces sp 99 JF714646.1 
8 iLPF 14 Purpureocillium - 91 KC478538.1 
8 iLPF 24 Aspergillus A. Flavipes 99 FR733808.1 
8 iLPF 28 Paecilomyces sp 97 HQ607808.1 
9iLPF 25 Talaromyces T. purpurogenus 97 AB872825.1 
9iLPF 55 Plectosphaerella P. cucumerina 99 KC93994.1 

10 iLPF 4 Talaromyces - 87 HQ60823.1 
10 iLPF 27 Talaromyces sp 99 GU973739.1 
10 iLPF 36 Aspergillus A. Flavipes 99 GU566238.1 
10 iLPF 48 Penicillium P. verruculosus 97 JN565299.1 
Pousio 4 Talaromyces sp 98 GU973739.1 
Pousio 5 Clonostachys B. Rósea 97 KC878702.1 
Pousio 10 Aspergillus A. Flavipes 98 GU566238.1 
Pousio 25 Aspergillus sp 98 KC007332 
Pousio 39 Chaetomium C.cupreum 98 AB509372.1 
Mata 6 Penicillium P. citrinum 97 HQ245157.1 
Mata 15 Talaromyces - 87 HD608123.1 
Mata 28 Trichoderma sp 88 JX416583.1 
Mata 40 Fungal 

endophyte 
- 89 EU977237.1 

Mata 44 Penicillium P. pinophilum 99 GU595046.1 
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* 1F-Floresta;  2L-Lavoura; 3P-Pecuária; 4-iLP-Pecuária (2 primeiros anos); 5-iPL-Pecuária (2 365 

primeiros anos); 6-iLF-Lavoura Floresta; 7-iPF-Pecuária Floresta; 8-iLFP-Lavoura Floresta (2 366 

primeiros anos); 9-iPFL-Pecuária Floresta (2 primeiros anos);10-iLPF-Lavoura Pecuária 367 

Floresta. ** Similaridade com a linhagem de referência, ▫isolados antagonistas aos três 368 

fitopatógenos. 369 

 370 

Tabela 7. Identificação de fungos isolados de solo sob sistemas integrados de 371 

produção, monocultura, mata e pousio na época da seca. A identificação 372 

molecular das espécies foi realizada por sequenciamento da região ITS e 373 

análises de comparação no BLASTn (National Center for Biotechonology 374 

information Website). 375 

Tratamento
* 

Isolado Gênero Espécie 
(Blast –NCBI) 

%** Linhagem de 
 Referência 

1F 3 Aspergillus sp 96 KC007332.1 
1F 8 Penicillium - 89 HQ245157.1 
1F 22 Penicillum P. verruculosim 96 JN565299.1 
1F 27 Penicillium sp 80 GU973810.1 
1F 59 Chaetomium A. Aureum 99 KF245432.1 
2L 9 Aspergillus A. Flavipes 97 GU5662238.1 
2L 14 Aspergillus A. Flavipes 97 FR733808.1 

 2L▫ 28 Aspergillus    - 88 FR733808.1 
 2L▫ 53 Fungal endophyte - 99 KF673666.1 
3P 11 Aspergillus    - 96 JF817254.1 
3P 19 Mucor sp 96 KF158220.1 

 3P▫ 31 Talaromyces T. trachyspermus 99 EU076917.1 
3P 45 Aspergillus A. brasiliensis 97 JQ316521.1 

5iLP 33 Fennellia - 95 FJ155814.1 
5iLP 44 Penicillium P. citrinum 97 KF414682.1 
5iLP 59 Aspergillus - 94 HQ219673.1 
6iLF 12 Penicillium - 89 HQ245157.1 
7iPF 3 Aspergillus A.flavipes 98 GU566238.1 
7iPF 13 Aspergillus A.candidus 99 HQ607958.1 
7iPF 24 Talaromyces - 96 AB872825.1 
9iLPF 19 Uncultured 

Aspergillus 
- 85 KC143754.1 

9iPLF 21 Aspergillus - 96 KC007332.1 
9iLPF 26 Bionectria B.ochroleuca 99 JQ794833.1 
9iLPF 30 Aspergillus - 95 JX556221.1 
9iLPF 32 Paecilomyces P. formosus 99 FJ389927.1 
10iLPF 25 Aspergillus Sp 98 KC007332 
10iLPF 40 Aspergillus A. Flavipes 98 GU5662238.1 
10iLPF 48 Aspergillus A.brasililensis 98 JQ316521.1 
10iLPF 55 Aspergillus A. Flavipes 98 GU5662238.1 
Pousio 32 Aspergillus A.brasililensis 98 JQ316521.1 
Pousio 41 Aspergillus Sp 99 KC007332.1 
Pousio 58 Aspergillus A.brasiliensis 98 JQ316521.1 
Pousio 60 Metarhizium M. anisopliae 99 AJ608970.1 
Mata 28 Penicillium Sp 98 JN565301.1 

* 1F-Floresta;  2L-Lavoura; 3P-Pecuária; 4-iLP-Pecuária (2 primeiros anos); 5-iPL-Pecuária (2 376 

primeiros anos); 6-iLF-Lavoura Floresta; 7-iPF-Pecuária Floresta; 8-iLFP-Lavoura Floresta (2 377 

primeiros anos); 9-iPFL-Pecuária Floresta (2 primeiros anos);10-iLPF-Lavoura Pecuária 378 

Floresta. ** Similaridade com a linhagem de referência, ▫isolados antagonistas aos três 379 

fitopatógenos. Espécies identificadas com similaridade de 97%  380 

 381 

As espécies obtidas nas amostras foram identificadas como 382 

pertencentes aos gêneros cultivados Penicillium, Talaromyces, Eupenicillium, 383 
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Trichoderma, Aspergillus, Chaetomium, Acremonium, Clonostachys, Curvularia, 384 

Purpureocillium, Bionectria , Paecilomyces, Plectospharella, Clonostachy, 385 

Mucor, Fennellia e Metarhizium.  As identificações possibilitaram também a 386 

afiliação de isolados obtidos a fungos não cultivados até o momento e fungos 387 

endofíticos.  388 

Discussão 389 

Ao longo de décadas, as regiões de transição do ecótono 390 

Cerrado/Amazônia foram ocupadas por explorações agrícolas de baixa 391 

tecnologia (Silva, 2012) e/ou sem sustentação ambiental, impactando de 392 

maneira gradual a diversidade biológica existente no solo (Teixeira, 2012). 393 

Aparentemente, a intensificação do uso da terra poder promover uma inversão 394 

desse quadro, uma vez que a diversificação de culturas pode influenciar a 395 

proliferação de microrganismos no solo.  396 

Os resultados do presente trabalho demonstraram que a intensificação 397 

do uso da terra, como por exemplo, uso de sistemas integrados de produção, 398 

favoreceu o aumento da quantidade de fungos presentes no solo em 399 

comparação com solos usados para monocultura de produção, principalmente 400 

no tocante ao componente florestal dentro do sistema. O aumento da 401 

quantidade de fungos no solo pode ser refletido em maior diversidade e gerar 402 

estabilidade do ecossistema e favorecimento de ciclagem de nutrientes (Tótola 403 

& Chaer, 2002; Mendes et al., 2009).  404 

O maior número de fungos encontrados em sistemas integrados, do 405 

que em monocultivos pode ser pelo aspecto de maior complexidade ecológica 406 

nesses tratamentos. Segundo Moreira e Siqueira (2006), os exudatos de 407 

plantas podem interferir diretamente na composição da microbiota do solo. A 408 
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complexidade desses exudatos é proporcional à complexidade da cobertura 409 

vegetal na área. Os tratamentos de sistemas integrados são eficientes no 410 

aumento da quantidade de diversos fungos, mas com o mesmo potencial 411 

antagônico para todos os tratamentos aos fitopatógenos Rhizoctonia sp. 412 

Fusarium sp. e Sclerotium rolfsii. O antagonismo é a forma global que os 413 

fungos utilizam para competir com outros microrganismos no solo (Ownley e 414 

Windham, 2008). No presente trabalho, foram considerados antagônicos os 415 

fungos que apresentavam antibiose aos fitopatógenos,onde o antagonista inibe 416 

a ação do fitopatógeno pela produção de substâncias e antibióticos voláteis ou 417 

não voláteis. Os metabólitos com efeito fungicida difundido no meio de cultura 418 

são responsáveis pela inibição do crescimento do micélio, além de promover a 419 

desorganização de células e da lise de hifas de alguns fungos (AHMED et al., 420 

2003).  421 

A extração de DNA fúngico apenas pelo método de Rader e Broda 422 

(1985) foi ineficiente para alguns isolados fungicos e impossibilitando a 423 

amplificação por PCR mesmo em amostras que continham DNA quantificável. 424 

Para esses casos, se obteve sucesso apenas usando kits comerciais e também 425 

adequações da reação de PCR utilizada para fungos. 426 

A diversidade fúngica cultivada de solos sob os diferentes modelos de 427 

produção estudados foi composta por Eupenicillium shearii, Eupenicillium 428 

ochrosalmoneum, Talaromyces pupurogenus, Talaromyces tracyspermus, 429 

Trichoderma viride, Aspergillus terreus, Aspergilllus flavipe, Aspergillus 430 

foetidus, Aspergillus brasiliensis, Aspergillus niger, Chaetomium aureum, 431 

Chaetomium cupreum, Acremonium cellulolyticus, Clonostachys rosea, 432 

Penicillium citrium, Penicillum verruculosus, Penicillium pinophilum, Curvularia 433 
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affinis, Bionectria ochroleuca, Purpureocillium lilacinum, Plectosphaerella 434 

cucumerina, Fennellia nívea, Paecilomyces formosus, Metarhizium anisopliae. 435 

No entanto, ao confrontar os resultados, observou-se que o Aspergillus 436 

flavipes, Fungal endophyte, Talaromyces trachyspermus, Clonostachys rosea e 437 

outros seis isolados ainda não identificados apresentaram antagonismo aos 438 

três fitopátogenos, vale ressaltar que o fungo Clonostachys rosea já foi descrito 439 

como controlador de outros fitopatógenos como exemplo Pythium 440 

aphanidermatum (Corrêa, 2010) e o fungo denominado Fungal endophyte que 441 

foi descrito pela primeira vez como antagonista podendo ser alvo de futuras 442 

pesquisas. Ainda, pode ser observada a presença de fungos amplamente 443 

descritos como potenciais antagônicos a fitopatógenos. Os fungos Trichoderma 444 

sp., Clonostachys sp., Curvularia sp. e Metarhizium sp. por exemplo, são 445 

responsáveis pela produção de diferentes compostos antagônicos a 446 

fitopatógenos e tem sido utilizado no controle biológico de pragas agrícolas 447 

(Pérez, 2010; Teixeira, 2012; Vinale, 2013; Gao, 2013; Wang, 2013).  448 

No presente trabalho foram observados fungos que produziram halos 449 

maiores do que 1.5 mm   e que pode estar relacionado  como potencial de 450 

liberação de metabólitos contra o fitopatógeno (Xiao, 2013).  451 

Trichoderma sp. e Gliocladium sp. possuem atividade micoparasitária 452 

em fitopatógenos por produzirem enzimas, tais como quitinase, endoquitinase, 453 

glucanase, celulase e hemicelulase capazes de degradar materiais 454 

lignocelulolíticos e lisar a parede de células de fungos fitopatogênicos (Lahlali, 455 

2010). Inclusive, alguns produtos a base de Trichoderma spp. tem sido 456 

comercializado para uso no controle biológico, como é o caso do Trichodel® 457 

(ECCB, 2013) e Trichodermil® (Itaforte, 2013). 458 
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Os fungos Penicillium sp., Talaromyces sp. e  Eupenicillium sp. foram 459 

eficientes no antagonismo a Rhizoctonia sp. Fusarium sp. e Sclerotium rolfsii,. 460 

Também possuem ação antibacteriana com a produção da penicilina (Veiga, 461 

2013), aumentando assim, a gama de controle desses fungos e exemplificando 462 

a complexidade das interações entre microrganismos no solo. Nesse sentido, 463 

Metarhizium sp. e o Paecilomyces sp. têm sido descritos com potencial no 464 

biocontrole de outros organismos, os quais são descritos como controladores 465 

de insetos e de nematoides (Alves, 2013). Assim, é possível que sistemas de 466 

produção que favoreçam esses fungos sejam menos vulneráveis a ataques de 467 

doenças, insetos e nematoides. Diante desse cenário, a intensificação do uso 468 

da terra com sistemas integrados pode ser uma estratégia para favorecimento 469 

de fungos no solo e possível redução do uso de moléculas químicas que 470 

promovem degradação e efeitos residuais no meio ambiente (Santos, 2012). 471 

No presente trabalho, também foram identificados fungos que além de 472 

possuírem potencial antagônico no controle dos fitopatógenos testados, são 473 

patógenos oportunistas de humanos e animais. Esses fungos são pertencentes 474 

aos gêneros Purpureocillium sp., Chaetomium sp., Acremonium sp., Aspergillus 475 

sp. e Fennellia sp. (Laungsa-ard, 2011 e Soleiro, 2013) e devem ser estudados 476 

com cautela. Uma boa estratégia para estudos desses fungos é a busca de 477 

isolados não patogênicos que apresentem apenas a propriedade de ser 478 

controlador de fitopatógenos ou o uso como fornecedores de genes 479 

relacionados ao controle biológico.  480 

Foi descrito pela primeira vez a interação entre fungos presentes no solo 481 

em sistemas integrados de produção e monoculturas com os fungos 482 

fitopatogênicos Fusarium sp., Rhizoctonia sp. e Sclerotium rolfsii. Ainda, este 483 
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trabalho pode direcionar estudos para outros fitopatógenos passíveis de 484 

ocorrência em culturas usadas em sistemas integrados de produção. Pois se 485 

os fungos benéficos presentes no solo dessas áreas oferecem características 486 

de proteção às plantas, esses poderiam aumentar a chance de sucesso das 487 

culturas quando cultivas de forma integrada.  488 

O uso de sistemas integrados favorece o aumento da densidade de 489 

fungos. As épocas de avaliação (seca e chuva) modulam o aumento da 490 

densidade de fungos no solo em sistemas integrados, monocultivo e mata 491 

nativa. A estratégia de estudos de fungos antagônicos possibilitou a 492 

identificação de diferentes gêneros com potencial de uso biotecnológico para a 493 

agricultura. 494 

 495 
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