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Resumo:

Anticarsia gemmatalis Hibner 1818 (Lepidoptera: Noctuidae), conhecida como lagarta-da-soja é
a desfolhadora mais comum da soja no Brasil, ocasionando perdas consideraveis na
produtividade da cultura. Informacées relevantes tém sido obtidas a respeito das bases genéticas
e fisiolégicas associadas a resisténcia de insetos a varios tipos de inseticidas, através da
aplicacdo de técnicas moleculares para determinar padrdes de expressdo génica. Entre elas,
destaca-se 0 RNA-seq que permite quantificar o nivel de expressédo génica, além de analisar a
estrutura do transcriptoma sem a necessidade de um conhecimento prévio do genoma estudado.
Dessa maneira, neste trabalho foram obtidos os transcritos de diferentes populacbes de A.
gemmatalis (resistentes e suscetiveis, tratadas e ndo-tratadas com a proteina bioinseticida de
Bacillus thuringiensis - CrylAc), e analisados o seu perfil transcricional através do RNA-seq.
Foram construidas doze bibliotecas de cDNA (protocolo lllumina TruSeq Stranded mRNA LS) a
partir de doze amostras de RNA extraidas conforme protocolo adaptado utilizando TRIzol®
Reagent e o SV Total RNA Isolation System Promega. O sequenciamento foi realizado na
plataforma lllumina HiSeq 2500 V4 com leitura paired-end de 125pb. A qualidade dos reads
obtidos foram verificados com FastQC v0.11.4, e trimados com Prinseq v0.20.4. A montagem do
transcriptoma foi realizada na plataforma Trinity v2.2.0 com a estratégia de novo, pois ndo existe
um genoma de referéncia para 0 mapeamento dos transcritos e construcdo de contigs. Os
transcritos de uma das bibliotecas foram anotados e categorizados usando o software Blast2go
v3.2.7, logo apos a busca por similaridade dos transcritos contra banco de dados. O transcriptoma
das doze bibliotecas de A. gemmatalis apresentou 754.280 transcritos, montados a partir de
503.590.692 reads, com uma meédia de 41.965.891 milhdes de reads por biblioteca, e N50
variando de 1146 a 1520. Os dados apresentados sao preliminares, porém este estudo nos
permite reportar a montagem do transcriptoma de A. gemmatalis e apresentar dados preliminares
de anotacdao funcional. Estes resultados abrem novas perspectivas para o estudo genémico de A.
gemmatalis, e possibilitara a posterior identificacdo de genes candidatos relacionados aos
mecanismos de resisténcia de importantes pragas agricolas.
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