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FUNGOS DA AMAZONIA: GENOMA COMPLETO E EDICAO DE GENOMA VIA CRISPR-CAS9
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Fusarium decemcellulare é o agente causal do superbrotamento em guaranazeiro, uma das
principais doencas da cultura no Amazonas, podendo causar perdas de até 100% na producao.
A doenca apresenta diferentes sintomas como: hipertrofia floral, hipertrofia e hiperplasia das
gemas vegetativas e tumores semelhantes a galhas no caule. A ocorréncia da doenga durante
todo o ano, aumenta a chance de dispersdo do patégeno e as dificuldades de controle. Em
virtude da importancia deste patossistema para o guaranazeiro e visando a identificacdao de
estratégias de controle da doenca, este tabalho teve como objetivo obter e analisar genomas
completos de F. decemcelluare, assim como realizar andlise funcional via edicdo génica de
candidatos a fator de patogenicidade. A sele¢ao dos isolados para obteng¢ao dos genomas foi
realizada por meio de analise filogenética com mais de 300 isolados de F. decemcellulare de
guaranazeiro. Foram identificadas trés possiveis espécies pertencentes ao complexo F.
decemcellure e genoma de cada uma foi obtido com cobertura > 95% via plataforma Illlumina.
Para realizar analise comparativa de genomas também foram sequenciados com alta
cobertura, duas linhagens homotalicas (ndo patogénicas). A montagem dos genomas foi
realizada por meio da combinacao das plataformas lllumina, PacBio e Bionano (optical
mapping). Este conjunto de informacdes estd permitindo uma maior compreensdo dos
possiveis mecanismos utilizados pelo patégeno para desencadear a doenca. Foram
identificados genes candidatos a viruléncia, patogenicidade e diferentes clusters génicos, que
codificam enzimas relacionadas a producao de fitormdnios, indicando que o desequilibrio
hormonal provocado pelo patégeno pode ser um dos mecanimos utilizados. Para confirmacao
desta hipdtese, analise funcional por meio de edicdo genénica via CRISPR-CAS9 tem sido
realizada.
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