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Resumo

O objetivo deste trabalho foi verificar se somente o género
Ralstonia pode causar a murcha bacteriana em cultura de
Eucalyptus sp, visto que a bactéria causa a doengca em
culturas de solanaceas e arbéreas. Embora ndo tenham
sido encontradas bactérias do género Ralstonia, foi
identificada a presencga de Escherichia coli, que pertence
a mesma familia de outras bactérias ja relatadas como
causadoras da doenca. Portanto, estudos sobre
diferentes agentes causadores, sintomas e mudangas no
manejo da doenca, deverdo ser conduzidos.

Introducéo

A doenca da murcha bacteriana, causada por bactérias
do género Ralstonia, provoca murchamento e
amolecimento das folhas e descoloracdo vascular,
contaminando principalmente através das raizes, mas
também por feridas no caule (Qi et al., 2022). Apesar de
as solanaceas serem as hospedeiras comuns, também
pode afetar arvores como Eucalyptus sp (Morais et al.,
2015). Com isso, procurou-se avaliar se 0 género
Ralstonia era o Unico possivel agente causal da doencga
da murcha bacteriana em cultura de Eucalyptus sp. de
uma empresa de papel e celulose sediada no estado do
Parana.

Materiais e Métodos

Isolou-se microrganismos de fragmentos de Eucalyptus
sp. que possuiam caracteristicas da doenca. Os
fragmentos  foram  diluidos em NaCl 0,9%,
homogeneizados, submetidos a isolamento bacteriano
em meio rico (agar BHI) e estocadas a -80°C. Os isolados
foram inoculados em meios seletivos: MacConkey, EMB
e SMSA-E, utilizados para identificar, respectivamente,
bactérias gram-negativas, gram-negativas entéricas e do
género Ralstonia. Uma amostra de Ralstonia (figura 1A)
enviada pela empresa foi usada para comparacao. Alguns
isolados foram submetidos ao processo de PCR, seus
produtos foram purificados, e estocados, para que
futuramente, possam passar por identificacdo molecular.

Resultados e Discussao

Foram obtidos 73 isolados bacterianos, que foram
testados em meios seletivos. Nenhum isolado de
Ralstonia foi encontrado, mas 17 isolados foram
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identificados como Escherichia coli (figura 1B).
Enterobactérias, como a E. coli, ja foram relatadas como
causadoras de doenca (Yuan et al. 2023).

Figura 1. Em A: Ralstonia sp em SMSA-E. Em B: E. coli em EMB.

Conclusoes

E provavel que as bactérias do género Ralstonia ndo
sejam as Unicas causadoras da doenca da murcha em
Eucalyptus sp., sendo a E. coli uma possibilidade a ser

estudada. Avaliacdbes moleculares de sintomas e
identificacao dos agentes causadores em qPCR, deveréo
ser realizadas na continuacdo do projeto. Acredita-se que
o aprofundamento em abordagens moleculares sobre
esta doenga podera levar a mudancas em seu manejo,
como na utilizagcdo de moléculas sinalizadoras de quorum
sensing para regular genes de viruléncia.
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