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Introducao Resultados e Discussao

Tabela 1 . Estatisticas da montagem e anotacdo do genoma de Calonectria pteridis, isolado LPF059

Calonectria pteridis € um importante patdogeno em plantacoes

de eucalipto no Brasil ocasionando a mancha-de-calonectria, uma B 04 EEi e
: o o : Tamanho estimado do genoma? (pb) 56.565.321 - 56.655.434
doenca foliar devastadora, principalmente em regides mais
quentes e Gmidas (Alfenas ot al 2015) Tamanho total da montagem (pb) 58.373.473
4 j . d" ' has fol Numero de scaffolds 1.167
A doenca é caracterizada por p%que.nas manchas fo |.ares Maior scaffolds (pb) 1 316.004
arredondadas ou alongadas, de coloragao cinza clara progredindo N50° (pb) 322,939
para marrom clara, as quais podem coalescer e cobrir grande parte Contelido GC de todo 0 genoma (%) 50,21
do limbo foliar, levando a desfolha severa (Alfenas et al., 2009). NUmero de genes preditos 17.812
Considerando o potencial impacto econdmico desse patégeno Sequéncias codificadoras de DNA 17.388
e a auséncia de informacdes gendmicas, faz necessario o Numero de RNAs ribossomicos (rRNAs) 78
sequenciamento do genoma completo de C. pteridis, o que Numero de RNAs transportador (tRNAs) 346
ol o ’ . 7, e ’ ’ i1t 0
possibilitard o conhecimento da estrutura genética do patégeno. Conteudo repetitivo (%) 2,93
Andlise de Completude de BUSCO (%)
Cdpia unica 96,50
Objetivos Genes duplicados 3,30

2 Estimativa com base nas distribuicdes de frequéncia de k-mers de 17-, 21- e 25-mers.
b N50 é definido como o comprimento da sequéncia do scaffold mais curto em 50% do

O presente trabalho teve como objetivo sequenciar, montar e .
comprimento total do genoma.

caracterizar o genoma de C. pteridis.

Material e Métodos Conclusoes

Este trabalho fornece uma base para estudos futuros em
estrutura genética populacional, gendmica comparativa e
transcriptomica que podera contribuir para o desenvolvimento de
estratégias de manejo inovadoras e eficazes da mancha-de-
calonectria em plantios comerciais de eucalipto.
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