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Os estudos de transcriptoma revelam a expressão de determinados genes na célula em uma 
condição biológica específica. Em um patossistema, entender a expressão gênica é essencial para 
a identificação dos genes relacionados com os mecanismos de defesa e resistência da planta, que 
são ativados pela presença do patógeno, bem como dos genes de patogenicidade do 
microrganismo. Para estudar o transcriptoma de um organismo, o método que tem sido utilizado 
é o sequenciamento de nova geração de mRNA, denominado RNA-seq. Esta abordagem permite 
monitorar a expressão de genes dos dois organismos em diferentes etapas ao longo do processo 
infeccioso. Desta forma, o objetivo deste trabalho foi estudar o transcriptoma do cafeeiro durante 
a interação com Hemileia vastatrix, fungo causador da ferrugem, a fim de identificar os genes 
que são ativados ou reprimidos em resposta à infecção. Folhas dos cafeeiros C. arabica cv. 
Caturra (suscetível) e Híbrido de Timor CIFC 832/1(resistente) foram inoculadas com esporos da 
raça XXXIII de H. vastatrix e coletadas em diferentes tempos após a inoculação (12, 24, 96 
horas e 17 dias). Como controle, foram utilizadas folhas dos dois genótipos de café inoculados 
com água, além do esporo do fungo hidratado e germinado. Após a extração do RNA das 
amostras, foram obtidas as bibliotecas de cDNA, que foram sequenciadas usando a plataforma 
Illumina Miseq. As análises dos dados foram realizadas utilizando ferramentas de bioinformática 
e consistiram em: i) avaliação da qualidade das sequências com o programa FastQC; ii) 
trimagem dos dados e sobreposição de reads de acordo com os critérios de qualidade, usando 
Pear e Clean Solexa; iii) alinhamento dos transcritos com o genoma de referência de Coffea 
canephora, por meio dos programas Tophat2 e Bowtie2. O conjunto das 12 bibliotecas gerou 
118.506.504 de reads paired-end. Com a trimagem dos dados, o número aumentou para 
128.055.709, pois a metodologia utilizada para filtrar considera os reads forward e reverse 
sobrepostos e os mesmos separados. A porcentagem de alinhamento das bibliotecas do cafeeiro, 
com e sem interação com o fungo, quando mapeadas com o genoma de referência de C. 
canephora, foi em média 46,6%. Este resultado era esperado, uma vez que a análise foi realizada 
na espécie C. arabica, utilizando como referência o genoma de C. canephora, que é um dos 
genitores que deram origem ao café arábica. Apenas 1% dos reads das bibliotecas de esporos do 
fungo mapeou com o genoma de referência de C. canephora. As estratégias utilizadas para a 
montagem do transcriptoma foram eficientes e permitiram a obtenção de um banco de dados 
com qualidade, o qual será utilizado para mineração de genes expressos no patossistema C. 
arabica-H. vastatrix durante a infecção. 
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