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As espécies do género Eucalyptus estdo entre as espécies florestais de maior importancia econémica
do mundo, sendo as empresas nacionais lideres no setor de papel e celulose as de maior
produtividade do planeta. Tendo em vista as iniciativas crescentes em pesquisas gendmicas de
outras espécies florestais (ex. Pinus e Populus) em outros paises, é consenso que a manutencao e
crescimento da competitividade das industrias brasileiras baseadas em biomassa de Eucalyptus
demanda hoje, com urgéncia, um posicionamento estratégico mais agressivo das empresas do setor
em relacéo a esta area da biotecnologia. Como parte integrante das atividades da Rede Genolyptus,
que tem como objetivos o descobrimento, o seqiienciamento, 0 mapeamento e a determinacdo de
funcdo de genes de importancia econdmica de espécies de Eucalyptus, visando a incorporacdo de
tecnologias gendmicas nos programas de melhoramento genético e producéo florestal, uma biblioteca
de cDNA foi obtida a partir da extracdo da fracdo de mRNA de plantulas mantidas em condicdes de
viveiro. Os clones produzidos foram seqiienciados utilizando-se um seqiienciador automatico ABI-
3100. As sequéncias obtidas foram entdo avaliadas para qualidade tendo sido consideradas como
validas aquelas com um nuamero minimo de 250 pares de base com phred>20. Os reads obtidos
foram entdo comparados com as sequéncias do GenBank e submetidos a clusterizagdo para
identificacdo de genes de interesse. Foram seqienciados 10079 clones, tendo-se produzido um total
de 7305 seqiiéncias validas (72,5%), com comprimento médio de 450 pares de base. A analise
comparativa das seqiiéncias permitiu o agrupamento das mesmas em um total de 3099 clusters,
sendo 2315 singletons (74,7%), denotando a existéncia de uma elevada diversidade de mRNAs
produzidos em plantulas e sugerindo o elevado potencial deste tipo de abordagem para a
identificac@o de genes de interesse em Eucalyptus.
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