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Resumo - A principal doenca da cultura do arroz é a brusone, causada pelo fungo Magnaporthe oryzae. O fungo
possui alta variabilidade e esta organizado em populagdes que sdo compostas por patétipos ou ragas fisiolégicas
com caracteristicas de viruléncia distintas. Obter informag¢des de quais genes Avr estdo presentes ou ausentes
em determinadas regides pode orientar a implantacdo do gene R no arroz. O objetivo deste trabalho foi realizar a
identificacdo de marcadores SNPs ligados a genes de aviruléncia em isolados brasileiros de M. oryzae a partir do
sequenciamento gendmico. Foram utilizados isolados da colecdo de microrganismos da Embrapa Arroz e Feijao,
coletados em seis estados (MG, MT, SC, RS, TO e MA), de cultivares de terras altas e irrigado. Foram selecionados os
isolados mais virulentos por inoculagédo nas séries diferenciadoras da Embrapa Arroz e Feijao, MGa87, MTa91, SCi97,
RSi59, TOi67, MAi68. O DNA dos isolados foram extraidos e sequenciados via tecnologia Illlumina. Ao todo, foram
identificados 80.468 marcadores SNPs, sendo 42 SNPs ligados a genes de aviruléncia listados na literatura. Entre os
genes de aviruléncia foram identificados um SNP para Avr-Pizt; dois SNPs para Avr-CO39, Avr-Pii, Avr-Pik/k/m e
AvrPib; trés SNPs para Avr Pi54; e quatro para Avr-Pita 1. Obteve-se dos genomas montados, média de 11.800 contig,,
com cobertura de 43x a 44x e uma média de conteudo GC de 51%. Os genomas estdo montados e aptos para novos
estudos, tais como anotagdo gend6mica e predicdo genémica. Esperamos, proximamente, desenhar primers para a
validacado desses marcadores SNPs.
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