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Analise de transcriptoma de clones de Eucalyptus grandis revela superexpressao

constitutiva de genes relacionados a resisténcia a Austropuccinia psidii
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Introducao Resisténcia a doencas mediada por PK-LRR e SA é bem

conhecida por ser eficaz contra patéogenos biotroficos, como A.
psidii. As 24h apos a infeccdo, foi possivel identificar que o
genotipo suscetivel infectado foi capaz de ativar alguma
resposta de defesa (Tabela 1), entretanto, varios genes e rotas
metabodlicas relacionadas a resisténcia de plantas a patogenos
tiveram seu nivel de expressao reduzido apo6s a infeccao de A.

Austropuccinia psidii, agente causal da ferrugem das
Myrtaceae tem sido considerado um importante
fitopatogeno principalmente devido a sua ampla e
crescente gama de hospedeiros ao redor do mundo. A
selecao e plantio de clones de eucalipto resistentes tém sido
a principal estratégia para o manejo da doenca no Brasil,

porém, os mecanismos envolvidos na resisténcia a A. psidii psidii.
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D) Volcano plots dos DEGs de R-NI vs S-NI, R-I vs R-NI, and S-I vs S-
NI, respectivamente.

Nota: R-NI = genétipo resistente nao infectado; S-NI = genétipo suscetivel nao
infectado; R-1 = genétipo resistente infectado; S-I = gendtipo suscetivel infectado.

Resultados e Discussao

O clone resistente teve uma superexpressao de um grande
numero de genes codificadores de proteinas em comparacao
com o suscetivel (Fig.1l). Tais genes sao relacionados
principalmente a transducao de sinal, fotossintese,
regulacao e resposta ao acido salicilico (SA), proteinas
kinase com receptores ricos em leucina (PK-LRR), além de

genes de resisténcia propriamente dito (proteinas R).
(Tabela 1).

Conclusoes

Conclui-se que houve uma superexpressao constitutiva de
varios genes relacionados a resisténcia no clone resistente em
comparacao com o0 suscetivel. Nossos achados possuem
potencial para serem usados como marcadores moleculares
candidatos para resisténcia a ferrugem das Myrtaceae.
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