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DATA MINING E ANALISE DE EXPRESSAO IN VIVO DE FAMILIAS DE GENES PREDITOS DE
MONILIOPHTHORA PERNICIOSA

Tais Sineiro Herig (Bolsista FAPESP), Jorge Mauricio Costa Mondego, Marcelo Falsarela
Carazzolle e Prof. Dr. Gongalo Amarante Guimardes Pereira (Orientador), Instituto de Biologia - IB,
UNICAMP

O agente etiologico da doenga vassoura-de-bruxa do cacaueiro € o fungo Moniliophthora
perniciosa. Devido as perdas na producéo de cacau com 0 aparecimento dessa doenca, o projeto
genoma de M. perniciosa foi lancado a fim de viabilizar possiveis obten¢bes de métodos para
conter a vassoura-de-bruxa. M. perniciosa € um fungo hemibiotréfico, pois apresenta dois estagios
distintos em seu ciclo de vida - biotréfico e necrotrofico. Este fungo esta classificado
filogeneticamente no grupo dos basidiomicetos ao lado de Moniliophthora roreri, fitopatégeno
causador da moniliase do cacau. A identificacdo de genes ainda ndo descritos que possam estar
relacionados com a patogenicidade e/ou desenvolvimento de M. perniciosa passou a ser uma das
direcBes do projeto. Através de programas especificos de predicdo génica foram obtidas familias
génicas cujos membros ainda ndo tem funcdo definida. Uma dessas familias possui genes
preditos com similaridade a proteinas hipotéticas de basidiomicetos, enquanto uma outra
apresenta genes sem similaridade a M. roreri. A partir de andlises de bioinformatica — cura e
anotacdo — e de Real-time PCR buscamos verificar a expressdo génica de membros dessas duas
familias. Dados preliminares indicam que genes de ambas as familias sdo expressos

especificamente em basidiomas.
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