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Resumo - A brusone do arroz (Magnaporthe
oryzae) causa perdas de até 100% na produgado. O
patégeno apresenta alta variabilidade genética e esta
organizado em populagdes que sdo compostas por
patotipos ou ragas fisioldgicas com caracteristicas de
viruléncia distintas. Portanto, o objetivo deste trabalho
foi analisar a composi¢éo genética de seis isolados
brasileiros obtidos de M. oryzae em cultivares de arroz.
Foram selecionados os isolados mais virulentos por
inoculacdo nas séries diferenciadoras da Embrapa
Arroz e Feijao, coletados nos estados de MG, MT,
SC, RS, TO e MA, de cultivares de terras altas e
irrigado. Foram sequenciados os isolados MGa87,
MTa91, SCi97, RSi59, TOi67, MAI68 por meio da
tecnologia lllumina. Foi realizada a montagem de
novo dos genomas no Software SPAdes. Os contigs
gerados da montagem foram alinhados ao genoma
de referéncia de M. oryzae 70-15 (MG8). A predicéo
de genes do genoma foi realizada no Software
Augustus. Os genes de aviruléncia foram identificados
com o makeblastdb e BLASTN em sequéncias de
proteinas. Aidentificagéo de transposons foi realizada
no programa RepeatMasker. Um total de 10.660
genes foram identificados, dentre os quais foram
anotados quatro de aviruléncia: Avr-Pii, Avr-Pik-I,
Avr-Pik-J, Avr-Pi54 e Avr-Pii. Também identificados
113.937 elementos repetitivos, dos quais 33.814
séo transposons (29.144 retrotransposons + 4.670
transposons de DNA), 70.806 repeticoes simples,
9.286 regides de baixa complexidade e 31 pequenos
RNAs. Os resultados comprovam, pela primeira
vez, a presenga de transposon e RNA pequenos em
isolados brasileiros, capazes de facilitar a evolugéo
de genes, possivelmente aumentando os rearranjos
cromossoémicos e outras formas de variagcao genética.
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