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Introducao

Controle da Doenca

Mancha de Calonectria

O plantio de genoétipos resistentes é
uma das estratégias mais eficazes para
o controle da doenca (Alfenas et
al.,2009), o que remete a necessidade
do conhecimento da estrutura do
genoma do patdgeno, para predizer a

estabilidade da resisténcia,
Figura 1. Mancha de Calonectria pteridis em patogenicidade e diversidade genética
eucalipto. (Fonseca et al., 2010).
Objetivos
O presente trabalho teve como objetivo desenvolver marcadores

microssatélites (SSR) a partir de dados gendmicos em C. pteridis isolado
LPF059.

Material e Método

(1) Preparago da Biblioteca @ NGS sequenciamento

Resultados

Um total de 4.660 SSRs com motivos de repeticdo perfeitos foram
identificados a partir da sequéncia gendmica montada do isolado LPPF059
de C. pteridis. Dos SSRs totais, os di-nucleotideos e tri-nucleotideos foram o
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Figura 3. Distribuicdo da frequéncia do niimero de

Figura 2. Proporcao de motivos nas regioes
repeticoes de motivo em cada classe.

intronicas e exonicas.
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Conforme resultados preliminares gerados até o momento, conclui-se que,
0os motivos majoritariamente encontrados no genoma sdao do tipo
di-nucleotideos, estando presente nas regides intronicas e exOnicas do
genoma.

Motivos do tipo tetra- e penta-nucleotideos, encontram-se exclusivamente
nas regides intronicas do genoma, o que sugere sua funcao condicionada a
regulacao da expressao génica. Desta forma 150 primers foram sintetizados,
sendo 104 de regides génicas baseados em bioinformatica e 46 de regides

gendmicas = 24 pb selecionadas aleatoriamente.
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