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RESUMO

A podridao radicular e do colo da soja, causada pelo oomiceto Phytophthora sojae
Kaufmann e Gerdemann, constitui uma das doencas mais destrutivas da cultura em
regides com solos mal drenados, ocasionando perdas expressivas de produtividade
e impactos econdmicos superiores a dois bilhdes de dolares anuais. O presente
artigo de revisdo sintetiza os avangos recentes sobre a biologia, epidemiologia,
diversidade genética e estratégias de manejo de P. sojae, integrando informacgdes
de estudos nacionais e internacionais. A revisdo destaca a alta plasticidade genética
do patdgeno, que resulta em frequente surgimento de novos patétipos capazes de
superar genes de resisténcia (Rps), comprometendo a durabilidade do controle
genético. Sdo abordados os progressos em gendmica e transcriptdmica, que tém
permitido identificar genes de resisténcia e efetores de viruléncia, bem como novas
ferramentas moleculares de diagnéstico, incluindo PCR, gPCR e LAMP. Discute-se
também o papel do tratamento de sementes com fungicidas sistémicos (metalaxil-M,
ethaboxam, oxatiapiprolina), o uso de agentes bioloégicos (Trichoderma spp., Bacillus
subtilis, Pseudomonas fluorescens), e praticas culturais como drenagem e rotagéo
de culturas. Conclui-se que o manejo integrado, associando resisténcia genética,
controle biolégico, drenagem eficiente e vigildncia molecular, representa o caminho
mais sustentavel para reduzir as perdas e garantir a resiliéncia da produgao de soja
frente a crescente complexidade populacional de P. sojae.

PALAVRAS-CHAVE: Biotecnologia. Diagnéstico molecular. Resisténcia genética.

ROOT AND STEM ROT OF SOYBEAN CAUSED BY Phytophthora sojae:
ADVANCES IN DIAGNOSIS AND MANAGEMENT

ABSTRACT
The soybean root and stem rot, caused by the oomycete Phytophthora sojae
(Kaufmann and Gerdemann), is one of the most destructive diseases affecting the
crop, particularly in poorly drained soils, leading to significant yield losses and
economic impacts exceeding two billion dollars annually. This review article
ENCICLOPEDIA BIOSFERA, Centro Cientifico Conhecer — Jandaia-GO, v.22 n.54; p. 122 2025



synthesizes recent advances on the biology, epidemiology, genetic diversity, and
management strategies of P. sojae, integrating data from national and international
studies. The review emphasizes the pathogen’s high genetic plasticity, which enables
the emergence of new pathotypes capable of overcoming resistance genes (Rps),
compromising the durability of genetic control. Advances in genomics and
transcriptomics have facilitated the identification of resistance genes and virulence
effectors, as well as the development of molecular diagnostic tools such as PCR,
gPCR, and LAMP. The study also highlights the use of systemic seed treatments
(metalaxyl-M, ethaboxam, oxathiapiprolin), biological control agents (Trichoderma
spp., Bacillus subtilis, Pseudomonas fluorescens), and cultural practices including
drainage improvement and crop rotation. It is concluded that integrated
management—combining genetic resistance, biocontrol, efficient drainage, and
molecular surveillance—constitutes the most sustainable approach to reducing yield
losses and ensuring the resilience of soybean production against the increasing
pathotype complexity of P. sojae.

KEYWORDS: Biotechnology. Genetic resistance. Molecular diagnosis.

INTRODUGCAO

A soja (Glycine max (L.) Merr.) € uma das culturas agricolas de maior
relevancia econdmica mundial, constituindo base essencial da alimentagdo humana
e animal e insumo estratégico para a industria de biocombustiveis
(SCHMITTHENNER; DORRANCE, 2015; SHEA et al., 2020; USDA, 2025).

O Brasil consolidou-se como o maior produtor e exportador mundial de soja,
respondendo por mais de 160 milhdes de toneladas produzidas e cerca de 57% das
exportagdes globais do grao, superando os Estados Unidos em volume e valor
comercial (ABIOVE, 2024; OECD/FAO, 2025). Contudo, a produtividade da cultura &
frequentemente limitada por uma ampla gama de doengas de origem bidtica, entre
as quais a podrid&o radicular e do colo da soja, causada pelo oomiceto Phytophthora
sojae (Kaufmann e Gerdemann, 1958), figura entre as mais destrutivas da cultura da
soja (TYLER, 2007; HALE et al., 2023).

A P. Sojae é um patdgeno habitante do solo, responsavel pela Phytophthora
Root and Stem Rot (PRR), doenca que causa apodrecimento de sementes, necrose
do colo e murcha generalizada, culminando na morte de plantas e perdas
significativas de rendimento, principalmente em areas com drenagem deficiente ou
sujeitas a encharcamento (DORRANCE et al., 2003a; DORRANCE, 2018; BATISTA
et al., 2023). O impacto econdmico global da PRR € expressivo, com estimativas de
perdas anuais superiores a dois bilhdes de délares (BATISTA et al., 2023; McCOY et
al., 2023). O patogeno tem sido amplamente estudado como modelo biolégico em
fitopatologia, devido a sua complexa interagdo com o hospedeiro e a notavel
capacidade de gerar novos patétipos capazes de superar genes de resisténcia
especificos (Rps) (CHANDRA et al., 2022; HALE et al., 2023).

A doencga pode ocorrer em diferentes estadios fenoldgicos da soja, desde a
germinagao, com o apodrecimento de sementes e plantulas, até fases reprodutivas,
nas quais o patégeno provoca podriddo no colo e colapso vascular, reduzindo
drasticamente a produtividade (TYLER, 2007; SUGIMOTO et al., 2012; GIACHERO
et al., 2022). Condigbes de alta umidade e temperatura entre 20 e 30 °C favorecem
o ciclo do patégeno, cuja reprodugéo ocorre por esporangios, zoosporos biflagelados
e oo6sporos de longa sobrevivéncia (ERWIN; RIBEIRO, 1996; DORRANCE;
GRUNWALD, 2009;SLAMINKO et al., 2010; CHEN; WANG, 2017).
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A podridao radicular e da haste causada pelo oomiceto P. sojae € uma
doenca de importdncia econdbmica em diversas regides produtoras de soja
(DORRANCE, 2018; GIACHERO et al.,, 2022). Nos ultimos anos, perdas foram
registradas nas safras 2005/2006 e 2018/2019 e em 2019/2020, em varias lavouras
do Rio Grande do Sul e do Parana (DEUNER et al.,, 2019; COSTAMILAN et al.,
2024).

A expanséao da sojicultura em solos hidromorficos, aliada ao uso repetitivo de
cultivares geneticamente semelhantes, tem contribuido para o aumento da
incidéncia e da diversidade patotipica de P. sojae (NELSON, 2020; HALE et al,
2023).

Além dos fatores edaficos, as mudangas climaticas globais exercem influéncia
direta sobre a epidemiologia da doenca. O aumento da frequéncia de eventos
extremos de precipitacdo e a maior recorréncia de periodos de saturacdo do solo
tém criado condigbes ideais para a disseminagdo do patdgeno e a infecgdo das
plantas (McCOY et al., 2023). Embora tendéncias globais indiquem reducéo dos
intervalos secos entre eventos chuvosos, no Brasil, especialmente em regides como
o Mato Grosso, observa-se o alongamento dos periodos secos devido ao aumento
da irregularidade das chuvas (MARENGO et al., 2020). Ainda assim, episddios de
chuva intensa e concentrada continuam suficientes para gerar encharcamento do
solo, favorecendo o ciclo de Phytophthora sojae.

Essa conjuntura reforga a necessidade de estratégias de manejo integradas
que combinem melhoramento genético, praticas culturais conservacionistas, uso
racional de fungicidas e incorporagdo de biotecnologias avangadas, como
marcadores moleculares e agentes de biocontrole (CHANDRA et al., 2022).

Nos ultimos anos, o avango da genbmica e da transcriptdmica permitiu
elucidar aspectos essenciais da patogenicidade de P. sojae, incluindo o papel dos
efetores tipo RxLR, os mecanismos de evaséo da imunidade vegetal e a coevolugéo
entre os genes de viruléncia do patdogeno e os genes Rps da soja (VAN et al., 2021;
WANG et al.,, 2021; WANG et al., 2023; HALE et al., 2023; McCQOY et al., 2023).
Paralelamente, estudos multilocacionais tém identificado novas fontes de resisténcia
parcial e quantitativa, ampliando o potencial de programas de melhoramento
resistentes e sustentaveis (COSTAMILAN et al., 2024).

Diante desse cenario, torna-se imprescindivel atualizar e integrar os
conhecimentos acumulados sobre a biologia, epidemiologia, diversidade genética e
estratégias de manejo de P. sojae. Assim, o presente artigo de revisdo reune e
discute a literatura recente e classica sobre o patdgeno, abordando: (i) epidemiologia
e sintomatologia da podriddo radicular e do colo; (ii) diversidade de isolados e
patotipos; (iii) mecanismos genéticos de resisténcia e estratégias de melhoramento;
(iv) métodos modernos de diagndstico; e (v) abordagens integradas de controle, com
énfase no uso de sementes tratadas, manejo de drenagem, resisténcia varietal e
biocontrole. Busca-se, portanto, oferecer uma sintese critica e atualizada dos
avancgos cientificos e das tendéncias emergentes que contribuam para o manejo
sustentavel e o aumento da resiliéncia da cultura da soja frente a P. sojae.

Epidemiologia e sintomatologia de Phytophthora sojae
A podriddo radicular e de colo da soja, causada por P. sojae € uma das
doencas mais destrutivas da cultura, responsavel por expressivas perdas de
produtividade em diversas regides produtoras do mundo (BATISTA et al., 2023;
HALE et al.,, 2023). O patdgeno, pertencente ao grupo dos oomicetos, apresenta
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elevada capacidade de sobrevivéncia no solo por meio da formagao de esporangios
e oosporos, estruturas de resisténcia espessas e persistentes, que permanecem
viaveis por varios anos, tornando o manejo da doenga particularmente desafiador
(DORRANCE et al., 2003b; EMBRAPA, 2021; HALE et al., 2023).

A epidemiologia de P. sojae esta fortemente associada as condi¢cbes de
umidade e a estrutura fisica do solo, fatores determinantes para o estabelecimento
da infeccdo e a progressdo da doenga. Como oomiceto, o patdégeno produz
zoosporos biflagelados que se deslocam ativamente na agua, favorecendo sua
disseminagdao em areas de drenagem deficiente e durante periodos de saturagéo
hidrica (TYLER, 2007). Essa caracteristica explica a maior incidéncia da doenca em
regides de clima umido, solos compactados e sistemas agricolas com manejo
inadequado de irrigagdo (DORRANCE et al., 2008; MATTHIESEN et al., 2021; GAO
et al., 2022). Estudos recentes indicam que a intensidade e a duragdo do
alagamento estdo diretamente correlacionadas com a taxa de infeccédo e a
severidade da podrid&o radicular e do colo ( HALE et al., 2023; McCOQY et al., 2023).

O ciclo da doenga inicia-se com a germinagao dos odsporos sob condi¢des
de alta umidade (Quadro 1) (TYLER, 2007), liberando zodsporos moveis que nadam
em direcdo as raizes e colos de plantas suscetiveis. Esses propagulos infectam
tecidos jovens, principalmente por meio de ferimentos ou regides de crescimento
ativo, como radiculas e hipocétilo (TYLER, 2007; BATISTA et al., 2023). Apds a
penetracdo, o patdégeno coloniza rapidamente o cértex e os vasos condutores,
comprometendo a absorgdo de agua e nutrientes e levando a murcha e a morte da
planta. O encharcamento do solo é, portanto, o principal fator epidemiolégico
associado a ocorréncia e severidade da doenca, pois favorece a movimentacao dos
zoosporos e o estabelecimento das infecgbes (HALE et al., 2023; ZHU et al., 2023).

Mudangas climaticas recentes, com o aumento da frequéncia de chuvas
intensas e periodos prolongados de saturagao hidrica, ampliam o risco de epidemias
em areas anteriormente consideradas de baixa incidéncia de P. sojae (McCOY et al,,
2022; McCOQY et al.,, 2023; NGUYEN et al., 2024). A disseminacdo do patégeno
ocorre principalmente pela agua de escoamento superficial, pela movimentagao de
solo contaminado e pelo uso de maquinarios e sementes infectadas (HALE et al,,
2023). Em sistemas de plantio direto com baixa rotagdo de culturas, o acumulo de
in6culo € intensificado, aumentando a pressdo de infeccdo (EMBRAPA, 2021,
ZHANG et al., 2021a; McCOY et al., 2023).

O desenvolvimento da doenga (Quadro 1) é favorecido por solos
encharcados, temperaturas moderadas e alta densidade de inéculo no perfil
superficial e subsuperficial do solo (EMBRAPA, 2021). Nessas condigdes, ocorre
intensa producao de esporangios e zodsporos, o que possibilita a dispersao local
pela agua, infectando sementes e plantulas jovens (TYLER, 2007). Em lavouras com
histérico da doenga e manejo inadequado, as perdas podem ser severas,
especialmente em anos de alta pluviosidade no inicio da safra (EMBRAPA, 2021).
Estima-se que as perdas globais causadas por P. sojae variem entre um e dois
bilhdes de ddlares por safra, considerando tanto a redugédo de produtividade quanto
os custos de controle e drenagem (McCOY et al., 2023).
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QUADRUO 1. Ciclo da doenga causada por Phytophthora sojae em soja.
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Fonte: autores (2025)

No Brasil, a doenca € mais severa em solos mal drenados, mas sua
importancia vem crescendo devido a intensificagdo agricola e a expansao da soja
em areas suscetiveis (COSTAMILAN et al. 2013; COSTAMILAN et al., 2024). A
podridao radicular e do colo da soja causada por P. sojae ocorre com maior
severidade na Regido Sul, especialmente nos estados do Rio Grande do Sul e
drenados e areas com histérico de

Parana, onde predominam solos mal

encharcamento.
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Entretanto, registros recentes indicam a expanséo da doenga para o Centro-
Oeste, abrangendo estados como Mato Grosso, Mato Grosso do Sul e Goias,
favorecida pela intensificagdo agricola e pelo cultivo continuo da soja em areas
suscetiveis (COSTAMILAN et al., 2013; GIACHERO et al., 2022).

Analises temporais recentes indicam o aumento da complexidade dos
patotipos de P. sojae em diversas regides produtoras, com o surgimento de
genotipos capazes de superar genes de resisténcia Rps anteriormente eficazes
(BATISTA et al., 2023; HALE et al., 2023; McCOQY et al., 2023).

Essa variabilidade genética reduz a durabilidade da resisténcia e reforca a
necessidade de estratégias de manejo integradas e regionais, aliando melhoramento
genético, monitoramento fitossanitario e praticas culturais sustentaveis
(COSTAMILAN et al., 2024; YOU et al., 2024).

Os sintomas tipicos da podriddao radicular e de colo da soja incluem
escurecimento e necrose do colmo na regido proxima ao solo (Figura 1),
apodrecimento das raizes e murcha de plantas isoladas ou em reboleiras,
principalmente sob condi¢cbes de alta umidade (SUGIMOTO et al., 2012; CHANG et
al., 2017; LIU et al., 2018). Em estagios iniciais, sementes infectadas podem nao
emergir ou originar plantulas acamadas, com colo escurecido e raizes finas
necrosadas (BATISTA et al., 2023). Em infecgdes mais avangadas, o sistema
radicular torna-se severamente degradado, comprometendo a absor¢cdo de agua e
nutrientes e levando a morte progressiva das plantas (HALE et al., 2023).

FIGURA 1. Sintomas da podridao radicular por Phytophthora sojae em plantulas de
soja: (A) descoloragao leve da raiz principal e das radiculas, com lesdo encharcada
no caule; (B) Coloracdo marrom a marrom-escura da raiz principal e das radiculas,
com lesdao de coloracdo semelhante a chocolate no caule; (C1-C3) danos no
hipocétilo e nos cotilédones; e (D) apodrecimento das sementes.

OGNSR
Fonte: Traduzido de Chang et al., (2017).

Como observado na figura 1 e de acordo com Costamilan et al., (2024) -
pesquisadora do patégeno na Embrapa Trigo, os sintomas da podridao-radicular de
Phytophthora em soja ocorrem desde a pré-emergéncia até a fase adulta da planta,
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sendo caracteristica a coloracdo marrom-escura da haste, desde o solo, que
progride para hastes laterais e para o topo da planta. Em planta adulta, os tecidos
apodrecidos da raiz e da haste permanecem firmes.

A distribuicdo dos sintomas no campo constitui aspecto diagndstico
importante: A doenca tende a ocorrer em reboleiras ou faixas associadas a
depressdes do terreno, onde ha acumulo de agua e menor aeragdo do solo
(COSTAMILAN et al., 2024). Nessas areas, a intensidade dos sintomas varia
conforme o nivel de resisténcia da cultivar e a carga de in6culo presente. A morte de
plantas em reboleiras, seguida por falhas de estande, é frequentemente o primeiro
indicativo da presenca de P. sojae em campo, especialmente em anos com elevado
indice pluviométrico (BATISTA et al., 2023; HALE et al., 2023).

Microscopicamente, observa-se intensa colonizagdo do cortex radicular e dos
vasos condutores, com formacgédo de hifas cenociticas e esporangios tipicos de
oomicetos. Essa colonizagao vascular resulta em colapso dos tecidos condutores e
interrupcao do fluxo de seiva, explicando o sintoma de murcha irreversivel, mesmo
em solos umidos (TYLER, 2007; McCOY et al., 2023).

Diagnéstico de Phytophthora sojae

Tradicionalmente, o isolamento do patégeno é feito em meio seletivo a base
de suco de V8, onde o crescimento micelial apresenta aspecto branco-algodéo
caracteristico (DORRANCE et al., 2008; COSTAMILAN et al., 2024) (Quadro 2). O
meio de cultura V8 agar, preparado a partir de suco vegetal comercial, é
amplamente empregado no isolamento e cultivo de oomicetos como P. sojae, por
suportar tanto o crescimento micelial quanto a esporulacdo (SCHMITTHENNER,
2000; MIDEROS et al., 2007; COSTAMILAN; CLEBSCH 2016). A formulagéo
classica compreende 200 mL de suco V8, 2,5 g de CaCO3,18 g de agar e agua
destilada até completar um litro, autoclavado a 121 °C por aproximadamente 15 min
(SCHMITTHENNER, 2000). Subsequentemente, testes de patogenicidade e
inoculagao diferencial com cultivares portadoras de genes Rps especificos permitem
confirmar a identidade do patdégeno e determinar o patotipo envolvido (HALE et al.,
2023).

QUADRO 2. Métodos classicos, morfoldgicos, fenotipicos e biolégicos aplicados a
identificacdo de Phytophthora sojae, Embrapa Trigo, Passo Fundo, RS, 2016.

Método Principio Aplicacao Vantagens Limitagoes
Crescimento Tempo elevado;
micelial e Custo baixo; risco de
Isolamento ) Isolamento e ) e N
) morfologia L identificacao contaminacg&o;
em meio V8 . o caracterizagéo o . z
(esporangios N fenotipica baixa precis&o
agar ! inicial : e
papilados, direta entre espécies
00Sporos) préximas
Testes Laborioso;
diferenciais Reacgao de Permite depende de
com hipersensibilidade Identificagéo classificagcao plantas vivas;
cultivares (incompativel) ou de patotipos funcional de ndo detecta
Ros suscetivel isolados variagao
P molecular

Fonte: autores (2025)
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Nos ultimos anos, técnicas moleculares (Quadro 3) tém revolucionado o
diagndstico e o monitoramento de P. sojae. Métodos baseados em PCR e qPCR
com primers especificos permitem detecgéo rapida e sensivel do patogeno em solo,
sementes e tecidos vegetais (GAO et al., 2021; WANG et al., 2021; FAN et al., 2022;
HEBB et al., 2022; ZHANG et al., 2022a; FREITAS-ALVES et al., 2025).

Além disso, ferramentas de biologia molecular avangcada, como o
sequenciamento de nova geracao (NGS) e marcadores baseados em SNPs, vém
sendo utilizadas para caracterizar populagdes locais e compreender a variabilidade
genética e a distribuigdo geografica dos patoétipos (ZHANG et al., 2022b; McCOY et
al., 2023).

Essas metodologias tém importancia estratégica para a fitossanidade e o
manejo regionalizado da doenga, pois permitem a identificagdo precoce de isolados
virulentos, o rastreamento de fontes de in6culo e a atualizacdo das recomendacodes
de cultivares resistentes (COSTAMILAN et al., 2024). Em programas de
melhoramento genético, o uso de marcadores moleculares associados a genes Rps
tem acelerado a piramidagdo de genes de resisténcia e a validagdo de novas
linhagens (McCOQOY et al., 2023).

De forma integrada, o diagndstico preciso e o monitoramento constante de P.
sojae constituem etapas essenciais para reduzir o impacto econémico da doenga,
orientar praticas de manejo e sustentar a durabilidade da resisténcia varietal em
ambientes tropicais e subtropicais de cultivo de soja (HALE et al., 2023; McCOQOY et
al., 2023).

Complementarmente, o avango das tecnologias édmicas e da bioinformatica
tem ampliado a compreensédo da interagdo entre P. sojae e a soja, fornecendo
subsidios para o desenvolvimento de estratégias de manejo mais precisas e
sustentaveis. Estudos de transcriptdmica e gendmica funcional vém revelando genes
de viruléncia e mecanismos de evasao do patogeno frente a imunidade da planta,
bem como vias metabdlicas envolvidas na patogenicidade (YOU et al., 2024;
FREITAS-ALVES et al., 2025).

A integracédo de dados de NGS, GWAS e ferramentas de edi¢gao génica, como
CRISPR/Cas9, permite validar genes de resisténcia e acelerar programas de
melhoramento (ZHANG et al., 2023). Ademais, o uso de bancos de dados globais e
redes colaborativas de vigilancia genotipica tem possibilitado o mapeamento
dindmico dos patétipos emergentes e o intercambio de informagdes entre
instituicbes de pesquisa, fortalecendo o manejo integrado da doenga em escala
regional e internacional (EMBRAPA, 2021; BATISTA et al., 2023).

QUADRO 3. Métodos moleculares e de diagnéstico aplicados a detecgao de
Phytophthora sojae. O quadro apresenta uma sintese dos principais métodos
moleculares empregados na detecg¢do, quantificagdo e caracterizagao funcional de
Phytophthora sojae, agente causal da podridao radicular da soja (soybean root rot).

Método / Principio / . = L
Técnica Marcadores Aplicacéao Vantagens Limitagbes
Amplificacao de Confirmagéao Requer
PCR . Alta especificidade; laboratério e
convencional ITS, Coxll, Avhé, especie- confirma P. sojae reagentes
Ras, Ypt1 especifica ’ i
especificos
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Primers Sensivel e
especificos + Quantificagao do Y Custo moderado;
gPCR sonda DNA do quantitativo, requer
(quantitativo) ) detecta baixo at
fluorescente patégeno inéculo termociclador
(TagMan, SYBR)
LAMP (Loop- . . . Portatil, rapido
mediated . Arr]pllf!cagao Dlgg_nostlco (=30 min), ndo 'V'e’.‘°r ~
isotérmica com rapido em padronizagao
Isothermal . e requer PCR .
N primers multiplos campo o entre laboratorios
Amplification) tradicional
e . oo Permite detectar Maior
Amplificagdo Diferenciagao L )
. . N multiplos complexidade no
Multiplex PCR simultanea de em amostras .
- I . patégenos em uma desenho de
multiplas espécies mistas ~ ;
reagao primers
Expresséo de
RT-PCR / RNA- genes de Estudos Detecta genes Custo elevado;
se viruléncia ou funcionais e ativos durante demanda
q resposta de transcricionais infeccao bioinformatica
defesa

Fonte: autores (2025)

O diagnéstico preciso de P. sojae requer diferenciacédo de outros oomicetos
morfologicamente semelhantes que também ocorrem na rizosfera da soja, como
Phytophthora sansomeana e Phytophthora megasperma (SUGIMOTO et al., 2012;
GIACHERO et al.,, 2022). Embora todas as espécies possam causar sintomas
radiculares semelhantes, como a murcha, necrose do colo e falhas de estande,
diferencgas fisioldgicas e moleculares permitem distingui-las com precisdo (ERWIN;
RIBEIRO, 1996; WANG et al., 2021).

A P. sojae é estritamente especializado a soja, apresenta crescimento micelial
tipicamente mais rapido e esporangios papilados ndo caducos, de formato oval a
elipsoidal, enquanto P. sansomeana possui hospedeiros multiplos (milho, trigo,
beterraba, leguminosas forrageiras), esporangios caducos e maior termotolerancia,
com o6timo de crescimento entre 28 °C e 32 °C (COSTAMILAN et al, 2013;
EMBRAPA, 2021).

Ja P. megasperma, frequentemente confundido em isolamentos historicos,
distingue-se pela menor agressividade a soja, formagdo abundante de
clamiddsporos e perfil molecular distinto em marcadores ITS e coxll, empregados

em PCR diagnostico (ERWIN; RIBEIRO, 1996; DORRANCE et al., 2004
COSTAMILAN et al., 2013).
Testes moleculares com primers espécie-especificos (Quadro 4), por

exemplo, Avh6-F/R e ITS6/ITS7, sdo aliados ao sequenciamento da regido ITS1-
5.8S-ITS2, permitem confirmar a identidade de P. sojae com alta confiabilidade
(ZHANG et al., 2019; WANG et al., 2021; McCOQY et al., 2023; ZHU et al., 2023).
Essas distingdes sao essenciais para evitar falsos diagnosticos em amostras de solo
e sementes, especialmente porque P. sansomeana tem aumentado em areas de
rotagcao soja-milho no Brasil e no Meio-Oeste dos Estados Unidos (NGUYEN et al.,
2024).

Além das técnicas classicas de isolamento em V8-agar e dos testes
diferenciais com cultivares portadoras de genes Rps, o avango das tecnologias
moleculares revolucionou a identificagdo e a caracterizagdo de isolados (CHENG et
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al., 2018; ZHANG et al., 2019; ADIGUN et al., 2020; LU et al., 2023; ZHU et al,,
2023). A detecgdo baseada em PCR e gqPCR com primers especificos permite
identificar o patégeno em solo, sementes e tecidos vegetais com alta sensibilidade e
rapidez, possibilitando inclusive a quantificagdo do DNA do patdégeno para estimar
carga de inoculo e monitorar areas com histérico da doenga (McCQY et al., 2023).

Metodologias de sequenciamento de nova geragcdo (NGS) e analise de
marcadores SNPs e SSRs tém sido empregadas em estudos populacionais para
mapear a variabilidade genética entre isolados de diferentes regides, além de apoiar
a inferéncia de rotas de dispersdo e a dinamica de patétipos (MATTHIESEN et al.,
2021; CHANDRA et al., 2022; HALE et al., 2023). A integracdo de dados gendmicos
e fenotipicos tem permitido o desenvolvimento de bancos de dados globais de
patotipos e a identificagdo de genes Avr que interagem com genes Rps,
aprimorando o entendimento molecular da patogénese e subsidiando
recomendagdes regionais de resisténcia (ZHANG et al., 2019; LU et al., 2023;
McCOY et al., 2023; ZHU et al., 2023).

Uma tendéncia atual € o uso de plataformas de diagnostico rapidas e
portateis, como LAMP (Loop-mediated Isothermal Amplification) (DAl et al., 2012),
que possibilita detecgdo em campo sem equipamentos sofisticados, sendo esse um
recurso valioso para vigilancia fitossanitaria e tomada de decisdo em tempo habil .
Em paralelo, abordagens metabarcoding e shotgun metagenomics vém sendo
incorporadas ao monitoramento de Phytophthora em microbiomas do solo,
permitindo detectar multiplos oomicetos simultaneamente e reduzir o viés de cultivo
(CHI et al., 2021; WANG et al., 2021).

O avangco das ferramentas moleculares transformou significativamente o
manejo e o monitoramento de P. sojae. Métodos como PCR especifica, gPCR e
NGS aceleraram a identificagdo e a vigilancia populacional, permitindo o
acompanhamento da prevaléncia de patétipos e a detecgdo precoce de novas
variantes virulentas (McCOY et al., 2023). Dados provenientes de programas de
vigilancia regional e internacional, que incluem levantamentos de patodtipos e
diversidade genética sdo essenciais para orientar a escolha de cultivares e decisdes
de manejo em nivel de campo e de paisagem (SUGIMOTO et al., 2006; GRIJALBA
et al., 2020; MATTHIESEN et al., 2021; McCOY et al., 2023).

Quadro 4. Principais métodos gendmicos e populacionais utilizados em pesquisas
voltadas a caracterizagdo molecular, diversidade genética e estrutura populacional
de Phytophthora sojae, agente causal da podridao radicular da soja.

Marcadores Principio Aplicagédo Vantagens LimitagGes Referéncias
Sequenciamento Sequéncia de Identificagdo | Alta precisao; Custo e
. . . ) - Dorrance et
Sanger (ITS, regides e filogenia confirma tempo; requer al. (2004);
Coxll) conservadas de isolados identidade purificacao ' '
NGS (Next Sequenciamento | Diversidade Detecta Alto custo; Hale et al.
) o SNPs, Auvr, i
Generation completo ou genética e i requer (2023); You
. . A resisténcia, .. .
Sequencing) metagenémico vigilancia e bioinformatica | et al. (2024)
viruléncia
Marcadores Estudos de Alta resolugao Exige Chandra et
SNP/SSR polimérficos estrutura para equipamentos al. (2022);
genotyping (microssatélites, ooulacional diversidade e analises McCOY et
SNPs) Pop intraespécie avancgadas al. (2023)
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Identificagéo Necessita You et al.
GWAS /QTL Assoqggao de loci de Direciona d grande I(=20'%4);
mapping genqt!po- resisténcia programas de numero de reitas-
fenotipo . melhoramento Alves et al.
em soja amostras (2025)

Fonte: autores (2025)

A aplicagdo de gendmica e transcriptomica tem avancado rapidamente,
permitindo identificar regides gendmicas associadas a resisténcia de soja por GWAS
e mapeamento de QTL, caracterizar a estrutura populacional de P. sojae e descobrir
efetores e genes de viruléncia, esses que sao alvos potenciais para selegéo
assistida por marcadores ou edigdo génica (CHANDRA et al.,, 2022; YOU et al,,
2024). Os efetores desempenham papel central na supressado da imunidade da soja,
e estudos recentes destacam avangos na caracterizacdo funcional desses
determinantes moleculares de viruléncia (MADINA et al., 2023).

Estudos RNA-seq comparativos tém revelado respostas transcricionais
distintas entre cultivares resistentes e suscetiveis, contribuindo para selecdo de
QTLs e genes candidatos de resisténcia quantitativa; estratégias como RenSeq
(Resistance Gene Enrichment Sequencing) aceleram a descoberta de NLRs e de
loci raros em germoplasma (WANG et al.,, 2021; YOU et al., 2024). Estudos de
mapeamento fino revelaram novos QTLs associados a resisténcia parcial, como
demonstrado em cultivares asiaticas, incluindo Daewon (JANG et al., 2020),
reforcando a relevancia de mecanismos poligénicos.

As ferramentas de edigdo génica, como por exemplo especialmente
CRISPR/Cas,, permitem explorar a resisténcia em soja e os mecanismos de
viruléncia em P. sojae com maior precisdo. Essas abordagens viabilizam desde
knockout de genes de suscetibilidade (S-genes) até otimizacdo de NLRs e
manipulacdo de vias de defesa, ampliando o potencial de desenvolvimento de
cultivares resistentes (CHANDRA et al, 2022; FREITAS-ALVES et al., 2025).
Revisbes recentes destacam avangos nas plataformas CRISPR, desafios de
eficiéncia de edigao, regeneracgao e entrega em tecidos de soja, e perspectivas para
resisténcia a patogenos (FREITAS-ALVES et al.,, 2025). Em paralelo, edigdo e
transformacao direta em Phytophthora tém avangado, permitindo investigar efetores
e validar alvos moleculares (CHANDRA et al., 2022).

Por fim, observa-se a convergéncia entre gendmica, edicdo génica e
biocontrole: A gendmica identifica efetores e genes de resisténcia; a edi¢do valida e
cria novas combinacbes alélicas; e o biocontrole se beneficia ao selecionar
microrganismos que interferem em vias do patdgeno ou induzem resisténcia
sistémica (HEO, 2024). Ademais, painéis gendmicos populacionais de P. sojae ja
sdo empregados para prever quebras de resisténcia e orientar rotacao de genes Rps
e 0 uso de bioinsumos em escala regional (McCOQOY et al., 2023; YOU et al., 2024).

Diversidade de isolados e patétipos de Phytophthora sojae

A diversidade genética de P. sojae constitui um dos principais fatores que
dificultam o manejo efetivo da podridao radicular e do colo da soja (Quadro 5). O
patdogeno apresenta ampla variabilidade intraespecifica, expressa por diferentes
patotipos, ou seja, populagdes com distintas combinagdes de genes de viruléncia
capazes de superar genes de resisténcia especificos (Rps) presentes nas cultivares
de soja (ADIGUN et al., 2023; BATISTA et al., 2023; HALE et al., 2023). Essa
plasticidade genética decorre de mecanismos como mutagdes pontuais,
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recombinagcdo somatica, aneuploidia e rearranjos gendmicos, resultando em rapida
adaptacao populacional (McCOY et al., 2023).

No Brasil, levantamentos recentes identificaram isolados com viruléncia
ampliada sobre cultivares anteriormente resistentes, indicando uma evolugéo
populacional acelerada e adaptacdo local (COSTAMILAN et al, 2024).
Recentemente, populagbdes do patdgeno coletadas pela Embrapa Trigo em 2018 e
em 2019 no Rio Grande do Sul, nos municipios de Carazinho, Gentil, Passo Fundo,
Ibiruba e Getulio Vargas, causaram morte de plantulas em cultivares comerciais de
soja com resisténcia completa (genes Rps), levando a preocupagdo sobre a
efetividade desses genes maiores e a necessidade de liberacdo de gendtipos
contendo, conjuntamente, altos niveis de resisténcia parcial, (DORRANCE et al.
2003a; COSTAMILAN et al., 2024).

Estudos realizados em diferentes regides produtoras, como América do Sul,
Estados Unidos e Asia, tém demonstrado o surgimento continuo de novos patétipos,
frequentemente relacionados ao uso prolongado de cultivares portadoras dos
mesmos genes Rps (CHANDRA et al., 2022).

A diversidade de isolados € intensificada por fatores ambientais, como o
regime hidrico, a temperatura do solo e a movimentagao de inéculo via agua, solo e
maquinario agricola (McCOY et al.,, 2023). A presenga simultdnea de multiplos
patotipos em uma mesma area tem sido frequentemente relatada, tornando o
controle genético mais complexo (BATISTA et al., 2023). Essa heterogeneidade
impde a necessidade de monitoramento constante das populagdes de campo,
utilizando métodos moleculares e testes diferenciais com cultivares portadoras de
diferentes genes Rps, a fim de orientar programas de melhoramento e estratégias
regionais de manejo (HALE et al., 2023; COSTAMILAN et al., 2024).

Além da variabilidade genética intrinseca de P. sojae, estudos recentes tém
evidenciado a importancia da estrutura populacional e das interagbes genodtipo-
ambiente na dindmica evolutiva do patogeno (McCOY et al, 2023). Analises
gendmicas de isolados de diferentes regides indicam a ocorréncia de fluxos génicos
entre populagdes e eventos de recombinagao que contribuem para o surgimento de
novas combinagdes de viruléncia (ZHANG et al., 2023). Esses processos evolutivos
sao potencializados pela alta taxa de reproducdo sexuada e pela persisténcia dos
oosporos no solo, os quais atuam como reservatorios genéticos, garantindo a
sobrevivéncia e o reinicio de epidemias em safras subsequentes (HALE et al., 2023).
O sequenciamento de genomas completos tem permitido identificar regides de
variagao estrutural associadas a genes efetores do tipo RXLR e CRN, fundamentais
para a supressdo da resposta imune da planta e para a diferenciagdo patogénica
entre isolados (YOU et al., 2024; FREITAS-ALVES et al., 2025).

Paralelamente, o monitoramento da diversidade de P. sojae vem sendo
aprimorado por meio de abordagens integradas que combinam ferramentas
moleculares de alta resolugdo com analises epidemiologicas e geoestatisticas.
Programas de vigilancia baseados em marcadores SNP e painéis diferenciais
universais tém possibilitado a caracterizagao regional dos patotipos e a identificagao
de hotspots de variabilidade, orientando politicas fitossanitarias e a selecao de
cultivares mais adaptadas (BATISTA et al., 2023) (Quadro 5).
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QUADRUO 5. Diversidade geografica e evolugao de patoétipos de Phytophthora sojae
em diferentes regides produtoras de soja.

Principais Fatores Métodos de
. i patétipos ou |Genes Rps . . ~ Autores |
Pais/Regiao isolados superados associados a deteccgao e Ano
identificados P variabilidade | monitoramento
Isolados com Uso prolongado Testes Batista
viruléncia de cultivares com| .. . et al.
: Rps1k, diferenciais com 2023
, ampliada sobre mesmos genes . ( )
Brasil . Rps1c, ) cultivares e PCR-
cultivares com Rps3a Rps; alta RFLP- Yang et
Rps1k, Rpsice P umidade; solos marcadoreé SSR al.,
Rps3a mal drenados 2020)
Mais de 50 L
o Recombinagao
patotipos r: L Hale et
documentados; . somatlga © .Pa|ne|.s' al
N ’ Diversos mutacdes diferenciais on.
Estados prevaléncia de Ros1 tugis: ~ ; - (2023);
Unidos isolados (Rps1a— |pontuais; presséo universais; McCOY
Rps8) de selecao por | sequenciamento
complexos com ) . et al.
multiplos genes de cultivares gendmico (NGS) (2023)
viruléncia resistentes
Elevada
diversidade Condicdes Analises
intraespecifica; favoraveis de multilocus e Chandra
o novos patotipos Rps1k, temperatura e
China/Asia . gPCR para et al.,
emergentes (por Rps6 alagamento; M
. . o deteccgéo de (2022)
ex., virulentos disseminacao por SN
L viruléncia
sobre Rpsik e irrigacéo
Rps6)
Amesrllcjzla do Isolados com Ros1a Introdugéo de fg\r:/:tll'lai%i]oe
(Argentina viruléncia cruzada Rps1c’ material vegetal, molecEIar de Batista et
gentina, em varias PS7C lfuxo génico entre ~ al. (2023)
Brasil, cultivares Rps3a areas populagdes
Paraguai) regionais
McCOY
. Mutagdes, et al.
Alta gflé?;}(l}(;d:de recombinacdo | Integracdode | (2023);
Sintese s?ur imento i somatica, testes diferenciais| Hale et
Global congtante de aneuploidia, e ferramentas |al. (2023)
novos patétivos rearranjos Omicas Yang ef
P P gendémicos al.,
2020)
Fonte: autores (2025)
A aplicagdo de metodologias como GWAS e genotipagem por

sequenciamento (GBS) tem contribuido para o mapeamento fino de /oci de viruléncia
e resisténcia, favorecendo a piramidagdo de genes Rps em programas de
melhoramento (McCCOY et al., 2023). Esses avancgos reforcam a necessidade de
integracao entre pesquisa, extensao e monitoramento continuo, de modo a antecipar
mudangas na estrutura populacional e mitigar a perda de eficiéncia das cultivares
resistentes em regides produtoras de soja sob condigdes tropicais e subtropicais
(GIACHERO et al., 2022).
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Mecanismos genéticos de resisténcia e estratégias de melhoramento

A resisténcia genética permanece como o principal alicerce no manejo de
Phytophthora sojae e envolve dois componentes complementares. A resisténcia
qualitativa é controlada por genes maiores, conhecidos como Rps, enquanto a
resisténcia quantitativa ou parcial resulta da agdo conjunta de varios genes de
pequeno efeito (DORRANCE, 2018; CHANDRA et al., 2022; ADIGUN et al., 2023).

No Brasil, especialmente na regido Sul, programas publicos e privados de
melhoramento tém buscado intensificar a identificagdo e a incorporagao de cultivares
resistentes (COSTAMILAN et al., 2024). Entre os genes ja descritos, destaca-se o
Rps2, associado especificamente a resisténcia radicular, sendo atualmente
conhecidos mais de 27 genes desse tipo na espécie (YANG et al., 2020).

Nos Estados Unidos, alguns trabalhos tem relatado que o uso de cultivares
com genes de resisténcia unicos a P. sojae ( Rps ) tem sido o principal método de
manejo, mas o patégeno se adaptou aos varios genes implantados ( Rps 1a, Rps 1c,
Rps 1k, Rps 3a e Rps 6), tornando-os ineficazes em algumas regidées do Meio-Oeste
dos EUA (DORRANCE, 2018; MATTHIESEN et al. 2021; HEBB et al. 2022; McCOY
et al. 2022).

A dinamica de eficiéncia desses genes reflete a constante evolugdo do
patdogeno. Em 2013, os genes Rps1a, 1b, 1c, 1k, 3a e 8 ofereciam protegao contra a
maior parte das populagdes brasileiras, mas avaliacbes realizadas entre 2020 e
2021 revelaram mudancas expressivas no perfil de viruléncia, mantendo Rpsi1a e
Rps1c como os mais eficazes, introduzindo Rps3b como alternativa promissora e
reduzindo a efetividade de Rps1b, 1k, 3a e 8 (COSTAMILAN et al., 2013; BATISTA
et al., 2023). Esse comportamento refor¢a o elevado potencial adaptativo de P. sojae
e ja foi observado também em outros paises, como Estados Unidos, Argentina e
Canada, onde populagdes apresentam variacdo constante e capacidade de superar
genes previamente considerados duraveis (GRIJALBA et al., 2020; TREMBLAY et
al., 2021; McCOY et al., 2022).

A resisténcia parcial complementa esse cenario ao reduzir a colonizagao dos
tecidos e a producdo de odsporos, embora ndao impeca completamente a infeccao
(DORRANCE et al., 2003b). Esse tipo de resposta, herdada de forma quantitativa,
manifesta-se a partir do primeiro trifélio e atua contra todos os patétipos conhecidos,
0 que a torna essencial para aumentar a longevidade do controle genético
(MIDEROS et al., 2007; SCHMITTHENNER; DORRANCE, 2015). A variabilidade
populacional do patdégeno influencia diretamente a estabilidade dessas estratégias, e
estudos demonstram que o uso repetitivo de determinados genes pode favorecer o
surgimento de isolados virulentos, fenébmeno documentado em diferentes
continentes (MATTHIESEN et al., 2021; McCOY et al., 2023).

Os genes Rps seguem o modelo gene-a-gene, no qual a planta reconhece
efetores ou genes de aviruléncia (Avr) do patdgeno e desencadeia respostas de
hipersensibilidade (TYLER, 2007). Mais de 30 genes Rps foram identificados em
Glycine max e G. soja, muitos amplamente utilizados no melhoramento atual (HALE
et al., 2023; McCQY et al,, 2023). No entanto, a eficacia desses genes tende a
diminuir conforme surgem patétipos mais complexos, o que tem motivado esforgos
para desenvolver estratégias que combinem diferentes mecanismos de resisténcia
(BATISTA et al., 2023).

A resisténcia quantitativa, embora ndo elimine a doenga, reduz a severidade e
contribui para maior durabilidade, especialmente quando integrada a resisténcia
qualitativa (DORRANCE, 2015; CHANDRA et al., 2022). Pesquisas recentes indicam
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que o monitoramento de populagdes locais € determinante para evitar a selecdo de
isolados altamente virulentos e orientar a escolha de genes apropriados para cada
regiao (MATTHIESEN et al., 2021). Estudos de abrangéncia global confirmam que a
diversidade de patétipos muda com o tempo, influenciando diretamente decisdes de
melhoramento e a adog¢é&o de cultivares (McCOY et al., 2023).

Os avangos em genbémica, transcriptdmica e biologia molecular tém acelerado
a descoberta de genes candidatos e elucidado as interagbes entre plantas e
patégeno. A identificacdo de receptores NLR e de loci associados a resisténcia,
somada as analises de efetores, tem permitido caracterizar mecanismos de
aviruléncia e aprimorar estratégias de selecao (CHANDRA et al., 2022). Ferramentas
modernas de melhoramento, como piramidagdo de genes Rps, integracao entre
resisténcia qualitativa e quantitativa, estudos de associagdo ampla (GWAS) e
validacado funcional por CRISPR/Cas, vém sendo incorporadas aos programas de
desenvolvimento de cultivares (McCOY et al, 2023). Em nivel experimental, a
edicdo génica ja contribui para a identificagdo de genes promissores, embora a
adocao comercial dependa de regulamentagdes especificas. O conceito de
‘pathogen-informed breeding’ tem sido incorporado ao desenvolvimento de cultivares
modernas, integrando informagdes gendmicas do patogeno e da planta para
escolhas mais precisas de genes-alvo (LI et al., 2021).

Os impactos de P. sojae sobre o rendimento da soja sdo amplamente
influenciados pelo tipo de solo, pelas condigbes de drenagem e pelo patétipo
predominante. Ensaios realizados no Brasil e no exterior mostram que cultivares
suscetiveis podem apresentar redugdes superiores a 60% em ambientes com
saturagao hidrica prolongada (HALE et al., 2023; McCOY et al., 2023). No Brasil, a
Embrapa Soja estima perdas de oito a 35% por safra (COSTAMILAN et al., 2024).
Resultados de estudos em casa de vegetagcdo mostram que cultivares com
piramidacao de dois genes Rps podem reduzir a severidade em até 68%, enquanto
praticas de drenagem superficial contribuem com redugdes proximas de 42%
(BATISTA et al., 2023).

O uso de tecnologias 6micas aliadas a abordagens integrativas tém ampliado
significativamente o entendimento sobre a resisténcia e sobre a diversidade
populacional do patégeno. A genbmica associativa permite identificar alelos
especificos e relaciona-los ao desempenho em diferentes ambientes, mostrando-se
ferramenta promissora para acelerar o melhoramento (CHANDRA et al., 2022; YOU
et al., 2024). A combinagdo desses dados com analises transcriptdmicas e
proteOmicas tem revelado vias bioquimicas envolvidas na resposta de defesa da
planta.

No manejo integrado, a resisténcia genética se associa a fungicidas
sistémicos como metalaxil-M, ethaboxam e oxatiapiprolina, que protegem as
plantulas e reduzem a mortalidade inicial (YOU et al, 2024). Aliado a isso, o
aprimoramento da drenagem, o uso de solos bem estruturados, a correcédo da
compactacao e a rotacdo de culturas ndo hospedeiras reduzem o potencial de
in6culo e desfavorecem o patégeno (GIACHERO et al., 2022; HALE et al., 2023).

Ambientes adequadamente manejados apresentam menor severidade da
doenca e maior estabilidade produtiva, especialmente quando associados ao plantio
direto bem conduzido e a higiene agricola, que restringe a disseminagao de inéculo
entre areas (GIACHERO et al., 2022; BATISTA et al., 2023; HALE et al., 2023;).
Essa integragdo garante maior durabilidade da resisténcia e preserva a eficacia dos
fungicidas (BATISTA et al., 2023; McCOQY et al., 2023; YOU et al., 2024).
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O uso de cultivares com genes de resisténcia ajustados ao perfil regional do
patdégeno permanece entre as estratégias mais eficientes para o manejo de P. sojae
(BATISTA et al., 2023; McCOQY et al., 2023). A piramidagao e alternancia de genes
Rps, associadas a resisténcia quantitativa, aumentam a durabilidade do controle e
reduzem a pressdo de selecdo (DORRANCE, 2018; McCOY et al, 2023). A
integragdo entre resisténcia genética, tratamento de sementes e praticas culturais
adequadas forma a base mais sélida para a resiliéncia do sistema produtivo.

Tratamento de sementes com controle quimico e biolégico

O tratamento de sementes se destaca como a segunda linha de defesa contra
a doenga, pois constitui uma das principais estratégias preventivas no manejo de P.
sojae, sendo amplamente adotado para reduzir perdas iniciais e proteger as
plantulas durante a germinagcéo e emergéncia (KATAN, 2017; LEITE; LOPES, 2021).

O patogeno ndo é transmitido via semente, mas infecta rapidamente apos a
germinagao, além disso a resisténcia genética isolada pode ser superada pela
variabilidade de ragas do patogeno (DORRANCE; MCCLURE, 2001; COSTAMILAN
et al.,, 2013, COSTAMILAN et al., 2024).

Moléculas como mefenoxam, metalaxil e ethaboxam, aplicadas de forma
isolada ou em combinagdes comerciais, demonstram elevada eficacia na protecao
inicial das plantas e na melhoria do estande em areas com histérico da doenca
(BATISTA et al., 2023; CERRITOS-GARCIA et al., 2023; HALE et al., 2023).

De modo geral, atualmente os principais ingredientes ativos sdo: Metalaxil
(Grupo 4 - FRAC), Mefenoxam (Grupo 4 - FRAC), Etaboxam (Grupo 22- FRAC)
(GIESLER; MILLER, 2017).

Fungicidas do grupo quimico das Acilalaninas (Grupo 4) que possuem
excelente eficacia no controle quimico de P. sojae sao (nome comercial/ingrediente
ativo e eficacia no controle): Acceleron® DX-309 — Metalaxil (Grupo 4) — Excelente;
Adquira® — Metalaxil (Grupo 4) — Excelente ; Allegiance® Seco — Metalaxil (Grupo 4)
— Excelente; Allegiance® FL — Metalaxil (Grupo 4) — Excelente; Allegiance® LS —
Metalaxil (Grupo 4) — Excelente; Avental® XL — Mefenoxam (Grupo 4) — Excelente
(GIESLER; MILLER, 2017).

Os mesmos autores relatam misturas e combinagbes de fungicidas que
possuem excelente eficacia nos trabalhos conduzidos pelos pesquisadores no
Nebraska Extension, que sdo as seguintes misturas:

- (A) (3+4), Inovar® / Inovate® Pro, Ipconazol (Grupo 3) + Metalaxil (Grupo 4);

- (B) Misturas (4+M3) Protector™-L-Allegiance®; Metalaxil (Grupo 4) + Thiram
(Grupo M3);

- (C) Misturas (4+11); Trilex® 2000, Metalaxil (Grupo 4) + Trifloxistrobina (Grupo 11);
- (D) Misturas (4+12), ApronMaxx® / CruiserMaxx® / Warden® RTA / UpShot™,;
Fludioxonil (Grupo 12) + Mefenoxam (Grupo 4);

- (E) Misturas (3+4+7), EverGol® Energy SB, Metalaxil (Grupo 4) + Penflufen (Grupo
7) + Protioconazol (Grupo 3);

- (F) Misturas (3+4+22); Intego™ Suite Soja; Etaboxam (Grupo 22) + Ipconazol
(Grupo 3) + Metalaxil (Grupo 4), Excelente (pelo Etaboxam e pelo Metalaxil);

- (G) Misturas (4+7+M4) Bean Guard® / Allegiance®, Captan (Grupo M4) +
Carboxina (Grupo 7) + Metalaxil (Grupo 4) — Excelente (pelo Metalaxil);

- (H) Misturas (4+7+12) CruiserMaxx® Vibrance®; Fludioxonil (Grupo 12) +
Mefenoxam (Grupo 4) + Sedaxano (Grupo 7) + Tiametoxam (Inseticida — 4A);
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- (I) Misturas (4+7+14); Prevalecer® Carboxina (Grupo 7) + PCNB (Grupo 14) +
Metalaxil (Grupo 4).

Entretanto, € importante ressaltar que esses trabalhos foram desenvolvidos
nos EUA, no Brasil existem registro apenas para os seguintes produtos comerciais;
ApronMaxx® / CruiserMaxx®: (Grupo 4) com outros fungicidas e, frequentemente,
com o inseticida Tiametoxam; Vibrance®: (Mefenoxam, Fludioxonil, Sedaxano e
Tiametoxam); EverGol® Energy: mistura de Protioconazol, Penflufen e Metalaxil;
Inovar®: contém Ipconazol e Metalaxil-M, Allegiance®: produtos a base de
Metalaxil (AGROFIT, 2025).

Estudos recentes indicam que a maioria dos isolados de P. sojae permanece
sensivel a esses fungicidas, incluindo a oxatiapiprolina, um oomicida de nova
geragcdo que atua sobre a proteina de ligagdo de oxisterol (OSBP), apresentando
resultados promissores in vitro e em condigbes controladas (MIAO et al., 2020;
CERRITOS-GARCIA et al., 2023; HALE et al., 2023). Ensaios de casa de vegetacao
e campo confirmam que o ethaboxam reduz de forma significativa a incidéncia de
podridées em sementes e plantulas, aumentando a uniformidade de emergéncia e o
vigor inicial da cultura.

Entretanto, ha registros de redugdo de sensibilidade ao mefenoxam em
determinadas populagdes do patdégeno (CHILVERS et al, 2015a, 2015b), o que
reforca a necessidade de monitoramento continuo da eficacia dos fungicidas e da
rotacao entre ingredientes ativos com diferentes mecanismos de agéo, conforme as
recomendagdes do FRAC (2023). O uso repetido e isolado desses compostos pode
favorecer a selecao de isolados menos sensiveis, comprometendo o controle a
médio prazo (MIAO et al., 2020).

O tratamento de sementes (Quadro 6) deve ser integrado a outras medidas
de manejo, como o uso de cultivares resistentes (genes Rps e resisténcia parcial), o
melhoramento da drenagem do solo, e praticas culturais que reduzam o
encharcamento, condicdo que favorece a liberagdo e mobilidade dos zodsporos e,
consequentemente, a infecgao radicular.

Os principais beneficios do tratamento de sementes incluem: Protecao efetiva
das plantulas nas fases criticas de germinagcdo e emergéncia; Reducdo da
necessidade de replantio em areas infestadas; Maior uniformidade de estande e
melhor estabelecimento inicial da lavoura.

Por outro lado, a eficacia é limitada em condi¢cdes de saturacdo hidrica, nas
quais a movimentagdo dos propagulos do patdégeno € intensificada (HALE et al.,
2023). O uso de fungicidas pds-emergentes ndo é recomendado como tatica
principal, uma vez que apresenta eficacia variavel, custo elevado e restricbes
ambientais (DORRANCE, 2018; LEITE; LOPES, 2021).

Assim, o manejo quimico de P. sojae deve ser entendido como uma
ferramenta complementar, integrada ao manejo genético, bioldégico e cultural,
visando sustentabilidade, reducdo de perdas e preservacido da eficacia dos
fungicidas sistémicos (LEITE; LOPES, 2021).
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QUADRO 6. Fungicidas utilizados no tratamento de sementes de soja contra
Phytophthora sojae. O quadro apresenta os principais ingredientes ativos (IA)
empregados no tratamento de sementes (TS) de soja visando o controle de
Phytophthora sojae, oomiceto responsavel pela podridao radicular da soja.

Autores Reais

Ingrediente Mecanismo de Ac¢éao (FRAC / Modo de Aplicagao (Referéncias

Ativo (IA) Grupo Quimico) Confirmadas)
Metalaxil-M / Inibidor da sintese de RNA Tratamento de Dorrance (2018); .
Mefenoxam (Fenilamidas). FRAC 4 Sementes (TS) Dorrance et al., (2003a);

' Nguyen et al., (2024)

Inibidor da mobilidade dos Noel et al. (2019);
Ethaboxam zoodsporos (Tiazolcarboxamidas). TS McCOQY et al. (2022);
FRAC 22 Wang et al., (2023)

Miao et al., (2020);
Wang et al., (2023);
McCOY et al., (2022)

Inibidor da OSBP (proteina de TS / Tratamentos

Oxatiapiprolina ligagdo de oxisterol). FRAC 49 emergentes

Inibidor do complexo bc1 - sitio

Cyazofamid Qo (Qol). FRAC 21 TS / Pulverizagao Wang et al., (2023);
Inibidor da formacgéo dos
Zoxamide microtubulos (Benzamidas). TS Zhu et al., (2023);
FRAC 22
. Afeta o citoesqueleto e o Zhu et al., (2023);
Fluopicolide || 4 oorte vesicular. FRAC 43 TS McCOY et al., (2023)
Mandipropamid Inibidor da OSBP TS / Foliar Wang et al., (2023)

(Carboxamidas). FRAC 40

TS (geralmente em
mistura com
metalaxil-M)

Inibidor da transdugao osmotica —
Proteina Quinase. FRAC 12

Dorrance (2018);

Fludioxonil Nguyen et al., (2024)

Fonte: autores (2025)

Os fungicidas Maxim Advanced® e Apron RFC® sdo amplamente utilizados
no tratamento de sementes de soja e possuem formulagdes especificas que
combinam principios ativos com distintos modos de acdo. O Maxim Advanced® é
composto por Metalaxil-M (20 g/L), Tiabendazol (150 g/L) e Fludioxonil (25 g/L),
enquanto o Apron RFC® reune Fludioxonil (25 g/L) e Metalaxil-M (37 g/L). Embora
esses produtos ndo possuam registro especifico para o controle de Phytophthora
sojae no Brasil, eles sdo recomendados para o tratamento de sementes e
apresentam eficacia comprovada na protegédo inicial contra patdogenos de solo,
atuando na germinacédo e nos estadios iniciais de desenvolvimento das plantulas.
Ambas as formulagdes e concentragdes dos ingredientes ativos constam no sistema
AGROFIT, plataforma oficial do Ministério da Agricultura e Pecuaria para consulta de
agrotoxicos registrados no Pais (AGROFIT, 2025).

O controle biolégico de P. sojae tem avangado de forma expressiva como
uma alternativa complementar promissora dentro do manejo integrado de doencgas
da soja (XIONG et al., 2022) (Quadro 7). Estudos recentes evidenciam que
microrganismos como Trichoderma spp., Bacillus subtilis, B. amyloliquefaciens,
Pseudomonas fluorescens e Streptomyces spp. apresentam agdo supressora
significativa sobre o patdgeno, reduzindo a germinacado de odsporos, a mobilidade
de zoosporos e a infecgdo inicial das plantulas (ZHANG et al., 2021b; BATISTA et
al., 2023; HEO et al., 2024).
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Esses agentes atuam de maneira multifatorial e sinérgica, combinando
competicdo por espago e nutrientes, antibiose por metabdlitos secundarios (iturina,
fengicina, surfactina, fenazinas e sideréforos), micoparasitismo e degradagéo
enzimatica de estruturas do patdégeno, além da indugcdo de resisténcia sistémica
(ISR), que ativa vias de defesa mediadas por acido jasmdnico, etileno e acido
salicilico (HEO et al., 2024; YOU et al., 2024). Alguns biocontroladores, como
Trichoderma virens, produzem metabdlitos bioativos, entre estes a gliotoxina,
envolvidos tanto na competicdo quanto na supressdo de patdogenos de solo
(VARGAS et al., 2014).

No Canada, Arfaoui et al., (2020) demonstraram que bactérias reduziram
significativamente os efeitos de P. sojae, causadora de podriddo radicular, dessa
forma corroborando, Sallam et al., (2021), no Egito, observaram que fungos
entomopatogénicos reduziram a podridao radicular e promoveram o crescimento em
plantas de soja. Ensaios conduzidos em diferentes ambientes demonstram que
consorcios microbianos multiespécies, principalmente as combinacdes de Bacillus
spp. + Trichoderma spp., resultam em redugbes expressivas (50-70%) na
severidade da podriddao radicular da soja, com ganhos em vigor vegetativo,
biomassa de raizes e produtividade (BANDEIRA, 2024; SANTOYO et al., 2024). A
associagao de biocontroladores com fungicidas de baixo impacto ambiental, como
ethaboxam e oxatiapiprolina, também tem mostrado efeitos complementares e
compatibilidade parcial, ampliando o espectro de controle e reduzindo a pressao de
selegao por resisténcia (WANG et al., 2023; HEO et al., 2024).

QUADRO 7. Tratamentos biologicos de sementes e rizosfera da soja para o manejo
de Phytophthora sojae. O quadro apresenta uma sintese abrangente dos principais
agentes biologicos e bioinsumos utilizados ou em desenvolvimento para o
tratamento de sementes e o manejo biolégico de Phytophthora sojae, patdégeno
responsavel pela podriddo radicular da soja (soybean root rot).

Ingrediente Ativo (1A) /| Mecanismo de Agao (Grupo Modo de
. . . o s Autores / Ano
Microrganismo Funcional) Aplicagao
Bacillus subtilis | B. _ P_roduc;éo de_ antlblotl_cc_)s . Arfaoui e? al. (2020);
amvioliquefaciens (iturina, surfactina, fengicina); TS ou sulco Maslennikova et al.
yiolq competiggo; ISR (2023)
Producao de enzimas
Streptomyces spp. hidroliticas, sideréforos e TS ou sulco Arfaoui et al. (2020)
antibioticos naturais
Trichoderma harzianum| Micoparasitismo; produgdode| TS, solo ou Harman et al. (2004);
| T. asperellum quitinases e glucanases; ISR substrato Singh et al. (2023);
Bacillus velezensis Llpopep_tldegs a_ntlfur)glcos; TS ou solo Xiong et al. (2022)
colonizagao rizosférica
Pseudomonas Producgao de sideroforos, . .
fluorescens | P. putida antibioticos e HCN; ISR TS ou foliar Raio et al. (2024)
Clonostachvs rosea Micoparasitismo; degradagao Sulco ou Sun et al. (2020);
y de parede celular; competicao substrato Mascarin et al. (2022)
GI_/ocIad/um virens Produgao de.gllot’o.xma © Solo / substrato | Vargas et al. (2014)
(Trichoderma virens) enzimas hidroliticas
L Fixacao biologica de Ny; ISR; . Langendries;
Paenibacillus polymyxa antibiose TS / foliar Goormachtig (2021)
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Burkholderia cepacia Produge}o de S|der_oforos, Wang et al. (2023);
fenazinas e enzimas TS / solo
complex
degradantes
Serendipita indica Colonizagao radicular; inoc-ﬂa 0;0 no Verma et al. (1998);
(endofito micorrizico) modulagédo hormonal; ISR ¢ Yadav et al. (2022)
substrato
. . Competicao e indugao de Sugawara et al.
ggﬁfbégn;iﬁ gioo'rt’ilggg; resisténcia associada a TS (2018); Embrapa Soja
P nodulacéo (2024)
Bacillus subtilis QST Lipopeptideos antifungicos; TS ou US-EPA (2019);
713 (Serenade®) ISR pulverizagao FRAC (2023)
Trichoderma harzianum Micoparasitismo e antibiose TS ou solo Embrapa (2021);
(Trichodermil®) Brasil Brasil (2024)

Fonte: autores (2025)

Apesar dos avancgos, persistem desafios praticos relacionados a variabilidade
ambiental, a estabilidade das formulagcbes, a compatibilidade com fungicidas
quimicos e a falta de validagdo multiambiental padronizada, fatores que ainda
limitam a consolidagdo do controle biolégico em larga escala (HEO et al., 2024).
Meta-analises recentes reforcam que a eficacia dos agentes biolégicos depende da
adaptacao as condi¢cdes edafoclimaticas locais e da validacdo em multiplos
ambientes e sistemas de cultivo antes de recomendag¢des comerciais (GODEBO et
al., 2021).

Nesse contexto, a integragdo entre controle biologico, resisténcia genética e
praticas culturais (como o uso de cultivares portadoras de genes Rps, a rotagao de
culturas ndo hospedeiras e o0 manejo da drenagem do solo) constitui um caminho
estratégico para sistemas produtivos mais sustentaveis, reduzindo a dependéncia de
fungicidas sintéticos e contribuindo para a resiliéncia fitossanitaria e ambiental da
cultura da soja (GODEBO et al., 2021; YOU et al., 2024).

CONSIDERAGOES FINAIS

A podridao radicular e do colo da soja, causada pelo oomiceto Phytophthora
Sojae, permanece entre as doengas mais destrutivas e economicamente relevantes
para a sojicultura mundial. Esta revisdo sintetiza os avangos recentes no
entendimento da biologia, epidemiologia e manejo do patégeno, evidenciando a
natureza altamente dinamica do sistema patdgeno-hospedeiro e os desafios que
emergem diante de sua rapida adaptabilidade. A principal barreira ao controle
sustentavel de P. sojae é sua elevada plasticidade genética, que favorece o
surgimento recorrente de novos patétipos capazes de suprimir genes de resisténcia
especificos Rps. Essa variabilidade compromete a durabilidade do controle genético
vertical e reforga a urgéncia de ampliar a busca por resisténcia parcial e quantitativa,
cuja incorporagdo em programas de melhoramento constitui uma necessidade critica
para aumentar a resiliéncia das cultivares.

Simultaneamente, os avangos em gendmica, biotecnologia e biologia
molecular tém revolucionado a compreensao da interacdo soja — P.sojae. A
identificacdo de efetores de viruléncia, aliada ao uso de ferramentas de diagndéstico
molecular rapido, como PCR em tempo real, g°PCR e LAMP, representa um marco
para a vigilancia fitossanitaria. A incorporacdo de metodologias moleculares
sensiveis permite detectar o patégeno mesmo em baixos niveis de indéculo,
identificar variantes emergentes e monitorar a diversidade patotipica com maior
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precisdo. Esses métodos ampliam a capacidade de diagnédstico precoce, favorecem
a caracterizacdo de patotipos prevalentes e possibilitam recomendacdes mais
acuradas quanto ao uso de cultivares, ao monitoramento de areas suscetiveis e a
tomada de decisdo em nivel regional.

No manejo quimico, o tratamento de sementes continua sendo uma estratégia
indispensavel para proteger plantulas em estadios vulneraveis. Ingredientes ativos
como metalaxil-M e ethaboxam seguem apresentando eficacia consistente, embora
a evolugao de populagdes menos sensiveis exija monitoramento continuo e ajustes
na recomendacao desses produtos para evitar a selecdo de estirpes resistentes e
garantir a longevidade das moléculas disponiveis. Paralelamente, observa-se a
consolidagdo do controle biolégico como uma alternativa robusta e complementar
dentro do Manejo Integrado da Doenga, com destaque para agentes como
Trichoderma spp., Bacillus spp. e outras bactérias e fungos benéficos capazes de
atuar via micoparasitismo, antibiose, inducdo de resisténcia e colonizagao
competitiva na rizosfera. O avango tecnolégico na produgédo, formulagédo e
estabilidade desses agentes tem ampliado a viabilidade no campo, fortalecendo a
integracdo aos sistemas produtivos. Além de fungicidas especificos, compostos
como fosfito também demonstram capacidade de reduzir a agressividade do
patogeno e induzir respostas de defesa (GUO et al., 2021).

Diante desse panorama, torna-se evidente que a sustentabilidade da
sojicultura frente a P. sojae depende da adogédo plena do Manejo Integrado da
Doenca. A mitigacdo dos impactos do patdogeno requer a integragdo entre
conhecimento molecular, melhoramento genético, praticas culturais e estratégias
racionais de controle quimico e biolégico. A piramidagdo de genes Rps, o
fortalecimento da resisténcia quantitativa, o monitoramento sistematico da
diversidade patotipica, a atencdo as condi¢des edaficas, o uso estratégico de
fungicidas no tratamento de sementes e a incorporagao crescente e estruturada de
agentes de biocontrole constituem pilares complementares que, quando aplicados
de forma sinérgica, elevam a robustez do sistema produtivo.

Conclui-se que o enfrentamento de P. sojae exige a unido consistente entre o
laboratorio e o campo. A consolidagdo de ferramentas de diagndstico molecular
sensivel, o avangco do melhoramento genético, a adogdo de praticas culturais
adequadas, a racionalizagdo das estratégias quimicas e a expansido do controle
biolégico como componente efetivo do manejo representam caminhos
indispensaveis para assegurar produtividade, estabilidade e sustentabilidade da
sojicultura em um cenario marcado pela intensificagdo agricola e pelas mudancgas
climaticas.
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